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Introduccíón general
1.1 Descomposición de la materia orgánica
1.1.1 Definición y etapas del proceso
La descomposición es un proceso en cascada en el que la materia orgánica muerta experimenta una suce-
sión de transformaciones físicas y químicas en el suelo que conducen a la mineralización de una parte del 
recurso y al depósito de compuestos resistentes en forma de humus (Swift et al., 1979). La descomposi-
ción sigue un proceso lógico de degradación, es decir, los compuestos que forman parte de la materia or-
gánica se van a descomponer en función de su facilidad de asimilación o degradación; en relación con esto 
existe una clasificación ampliamente aceptada que ordena de menor a mayor la resistencia a la degrada-
ción de los componentes de la materia orgánica: azúcares< almidón < hemicelulosas, pectinas, proteínas 
< celulosa < ligninas < suberinas < cutinas. De modo general, la descomposición incluye dos procesos que 
ocurren simultáneamente: la mineralización, que se caracteriza por ser un proceso catabólico en el que los 
elementos retenidos en forma orgánica dentro de tejidos biológicos pasan a formas inorgánicas, como ni-
tratos, fosfatos y sulfatos, y la  humificación, proceso anabólico donde las moléculas orgánicas, mediante 
procesos de condensación, forman o son agregadas a polímeros orgánicos caracterizados por tener una 
resistencia mayor a la degradación. El humus constituye la fracción más estable de la materia orgánica 
del suelo, pudiendo persistir en el mismo durante décadas, cientos o incluso miles de años. Las sustancias 
húmicas generalmente representan desde 1/3 a 3/4 partes del total de la materia orgánica del suelo, y 
pueden definirse como una mezcla de polímeros orgánicos biogénicos de hidrocarburos alifáticos mixtos 
y de naturaleza aromática, ricos en grupos funcionales carboxílicos y fenólicos, formados por reacciones 
secundarias de síntesis (el proceso de humificación) de biomoléculas procedentes del proceso de desinte-
gración, las transformaciones de organismos muertos, y la actividad microbiana (Senesi y Loffredo, 1999; 
Bertoncini et al., 2005). La mineralización regula tanto los flujos de nutrientes como su distribución en el 
tiempo y en el espacio y la humificación regula la acumulación en el suelo de la materia orgánica estabi-
lizada. Los carbohidratos simples, los ácidos orgánicos, los aminoácidos y péptidos conforman la fracción 
de la materia orgánica soluble en agua. Son compuestos de fácil asimilación, con un bajo peso molecular, 
y los primeros en ser metabolizados por los microorganismos; se pierden fácilmente por lixiviación, y por 
lo tanto, su concentración disminuye rápidamente durante los primeros estadios de descomposición. Los 
compuestos estructurales, como la celulosa y la hemicelulosa, sufren una degradación más lenta. Al prin-
cipio del proceso la concentración de hemicelulosa decrece más rápidamente que la de celulosa, pero luego 
la relación entre ambas se mantiene más o menos constante. Finalmente se produce la degradación de 
la fracción más recalcitrante de la materia orgánica, formada por compuestos como la lignina, la quitina 
y la suberina (Berg y McClaugherty, 2003). A medida que el proceso avanza, la composición química del 
residuo cambia afectando, en consecuencia, a la estructura de su comunidad microbiana (Feng y Simpson, 
2009). 
Begon et al. (1990) señalaron que la diversidad de la microbiota presente en un recurso orgánico en des-
composición tiende a disminuir a medida que van quedando sin transformar los compuestos más resis-
tentes, que sólo pueden utilizar un número cada vez más reducido de especies microbianas.  La aparición 
de los colonizadores precoces, grupo formado por determinados grupos de bacterias y hongos que utilizan 
materiales solubles de fácil asimilación como aminoácidos y azúcares. Estos microorganismos se caracte-
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rizan por carecer de enzimas capaces de degradar compuestos orgánicos complejos como la celulosa y la 
lignina y por ser “estrategas de la r”, es decir, van a sufrir grandes explosiones demográficas cuando los 
recursos son abundantes y dejan una gran cantidad de fases de resistencia en el medio cuando éstos se 
agotan (Berg y McClaugherty, 2003). En relación con esto es importante destacar que la diversidad de la 
microflora activa que participa en esta fase tiende a disminuir, de forma que los remanentes más recalci-
trantes son utilizados por menos especies más especializadas. De forma complementaria a esta sucesión 
de procesos degradativos, el proceso de descomposición puede estudiarse como una red compleja donde 
el material de partida es progresivamente ingerido-digerido-defecado por distintos organismos, dando 
lugar a una estructura en cascada donde se originan y degradan nuevos materiales a partir del original 
(Swift et al., 1979). 
Entre los factores que regulan la tasa de descomposición, uno fundamental es la accesibilidad del sus-
trato para los microorganismos. La accesibilidad es generalmente baja y provoca ralentizaciones en la tasa 
de descomposición; por eso el papel de los detritívoros es fundamental al fraccionar la materia orgánica 
en diferentes compartimentos lo que facilita el ataque de los microorganismos. Otro factor que regula la 
tasa de descomposición, llegando a ser limitante en algunos casos, es la cantidad de nitrógeno que hay 
a disposición de los microorganismos, bien en la materia orgánica, bien en el medio, ya que ésta limita el 
crecimiento bacteriano; también se ha encontrado que en  determinados ambientes son otros elementos 
los limitantes como el fósforo y el carbono. El efecto positivo de la estimulación de la materia orgánica en 
la mineralización lleva al reciclado de nutrientes (P y N orgánico) atrapado en la materia orgánica y bene-
ficia a la producción primaria (Kuzyakov et al., 2000).
1.1.2 Organismos implicados en el proceso de descomposición.
Los microorganismos producen las enzimas responsables de la descomposición bioquímica de la mate-
ria orgánica muerta (Sinsabaugh et al., 1991; Papa et al.,2008, Depkat-Jakob et a., 2010). Son muy abun-
dantes y diversos y así, por ejemplo, en un gramo de suelo puede haber entre 5000 y 10000 especies 
de microbios (Torsvik et al., 2002). Los hongos y las bacterias dominan la biomasa microbiana del sue-
lo (Joergensen y Wichern, 2008), y su actividad se ve afectada de forma diferente por la composición 
y la disponibilidad de sustrato (Meidute et al., 2007), y por factores abióticos tales como la humedad 
(Alexander, 1980), la aireación (Alexander, 1980) y el pH (Blagodatskaya y Anderson, 1998). En condicio-
nes aerobias hongos y bacterias actúan conjuntamente en el proceso de descomposición, mientras que 
en ambientes de anaerobiosis las bacterias son responsables de casi todos los cambios producidos en el 
sustrato (Alexander, 1980). Los ambientes anaeróbicos presentan un elevado contenido en agua y en ellos 
se acumulan ácidos orgánicos como el ácido acético, fórmico y butírico, que junto con el H
2
 y otras molé-
culas orgánicas simples sirven de fuente de energía para las bacterias formadoras de metano. Los hongos 
suelen ser dominantes en hábitats ácidos debido a la falta de competencia microbiana por los recursos 
disponibles; sus enzimas celulasas y hemicelulasas funcionan mejor a valores bajos de pH (de Boer et al., 
2005). Además, son muy importantes en la degradación de compuestos orgánicos complejos como la 
celulosa y la lignina (van der Wahl et al., 2006; Strickland et al., 2009); también existen algunas bacterias 
capaces de degradar celulosa tanto en condiciones aerobias como anaerobias (Lynd et al., 2002; de Boer 
et al., 2005), pero su participación en la degradación de lignina es mínima (Kirk y Farrell, 1987; Tuomela 
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et al., 2000),aunque por estudios más recientes si que existen algunas bacterias capaces de realizar esta 
degradación (Inman, 2011). Las bacterias suelen ser muy competitivas en la descomposición de moléculas 
orgánicas simples (Jones, 1998), aunque el papel de los hongos en la degradación de estos compuestos 
es también de gran importancia (Waldrop y Firestone, 2004), principalmente en suelos con un pH bajo y 
con una tasa alta de incorporación de materia orgánica (de Boer et al., 2005). Su sistema de hifas puede 
extenderse a través de los espacios intercelulares y penetrar en el interior de la célula, otorgándoles una 
gran capacidad exploratoria; además, el transporte de nutrientes a través de esta red de hifas les permite 
explotar nuevos recursos, incluso cuando nutrientes como el N y el P son limitantes (Bardgett, 2005).
Muchos animales de tamaño variado cohabitan con los microbios, alimentándose de ellos y dispersán-
dolos a través del suelo; afectando, en consecuencia, al proceso de descomposición de la materia orgánica. 
Algunos se alimentan fundamentalmente de microbios (microbívoros), otros de materia orgánica en des-
composición (detritívoros), otros de una mezcla de materia orgánica y microbios (microbio-detritívoros), 
mientras que otros son carnívoros o pueden ocupar varios niveles tróficos.
La manera más simple de clasificar a los animales del suelo es hacerlo en función del tamaño de su cuer-
po (Swift et al., 1979). La microfauna incluye a los invertebrados más pequeños (ancho del cuerpo < 0,2 
mm), fundamentalmente nematodos y la mayoría de los ácaros que, o bien ingieren microorganismos o 
metabolitos microbianos o forman parte de redes tróficas de microdepredadores. La mesofauna (inverte-
brados de tamaño medio, con una anchura corporal entre 0,2 y 10 mm) es muy diversa taxonómicamente 
(incluyendo muchos anélidos, insectos, crustáceos, miriápodos, arácnidos y otros artrópodos) que funcio-
nan como transformadores del mantillo vegetal, e ingieren una mezcla de materia orgánica y microorga-
nismos. Además de digerir parte de este material generan importantes cantidades de heces que sufrirán 
un ataque microbiano posterior debido a las condiciones favorables de humedad y al mezclado intenso que 
tuvo lugar durante su paso a través del intestino. Posteriormente, otros invertebrados pueden reingerir 
estas deyecciones (coprofagia) y asimilar una nueva serie de sustratos que han quedado disponibles como 
consecuencia de la reciente actividad microbiana. En ocasiones estos depósitos fecales pueden acumular-
se y llegar a formar el horizonte H de algunos tipos de humus. Por último, la macrofauna, formada por los 
invertebrados más grandes (ancho corporal > 1 cm), incluye fundamentalmente a las lombrices de tierra, 
junto con algunos moluscos, miriápodos y distintos grupos de insectos.
1.2 Lombrices de tierra
Las lombrices de tierra han sido clasificadas en el Filo Annelida, orden Oligochaeta y clase Clitellata (Ed-
wards y Lofty, 1977). La importancia de las lombrices fue ya reconocida por Aristóteles quien las llamó “los 
intestinos de la tierra” y Charles Darwin de forma similar en su libro de 1881 titulado” La formación del 
mantillo vegetal por la acción de las lombrices de tierra:”…It may be doubted whether there are many other 
animals which have played so important a part in the history of the world, as have these lowly, organized 
creatures”.
El orden Oligochaeta contiene 12 familias: Moniligastridae, Megascoleidae, Ocnerodrilidae, Acantho-
drilidae, Octochaetidae, Eudrilidae, Glossoscolecidae, Sparganophilidae, Microchactidae, Hormogastridae, 
Criodrilidae y Lumbricidae. Estos animales invertebrados fueron los que comenzaron a colonizar el medio 
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terrestre hace 600 millones de años (Lavelle y Spain, 2001). Des del punto de vista agrícola, la familia 
Lumbricidae es la más importantes ya que vivieron en los ecosistemas de prado y agrícolas de la región 
Paleártica. 
Esta familia incluye los géneros Lumbricus, Aporrectodea, Allolophora, Dendrobaena, Eisenia, Helo-
drilus, Octalasion y Eophila (Edward, 2004). La diversidad de estos macroorganismos depende de las 
condiciones bióticas y factores tales como: temperatura, humedad, pH, aparente densidad, y materia 
orgánica que forma parte de su dieta (Curry y Schmidt, 2007). Excepto en los climas muy fríos o secos 
las lombrices de tierra han llegado a convertirse en componentes importantes de la fauna del suelo; 
los límites a su distribución los fija la respiración cutánea, herencia de su origen acuático y una fuerte 
dependencia de los regímenes hídricos del suelo. Se han descrito más de 8000 especies, aunque de 
la gran mayoría sólo se conoce el nombre y su morfología, y no se sabe nada de su biología y ecología 
(Reynolds y Wetzel, 2004). Las lombrices de tierra son invertebrados edáficos que pueden definirse 
como metazoos segmentados y celomados, donde el celoma función como esqueleto hidrostático. 
El cuerpo se puede dividir en dos partes, una anterior que comienza en la boca y una estructura sen-
sorial localizada encima de ésta, el prostomio, y finaliza con el clitelo. Esta parte anterior comprende, 
la parte anterior del aparato digestivo (faringe, esófago, molleja y buche), los corazones laterales y 
el aparato reproductor; la parte posterior está formada por el intestino que acaba en el ano. Estos 
animales carecen de extremidades aunque en cada segmento del cuerpo hay un número variable de 
quetas (Figura 1).
1.2.1 El intestino de las lombrices de tierra.
El intestino de lombrices europeas contiene un micro hábitat para microorganismos: un alto nº de mi-
croorganismos  cultivables anóxicos diferentes al suelo (Drake y Horn, 2007; Ihssen et al., 2003; Krasten, 
et al., 1995). El intestino  de la lombriz actúa como nicho ecológico con condiciones estables características 
para los microorganismos: condiciones de anoxia, alto contenido en agua, riqueza en mucus que contiene 
alta concentración de nutrientes orgánicos e inorgánicos, y alta influencia mecánica y química del huésped 
(Trigo, D., 1999, Horn et al., 2003; Drake y Horn 2007). La velocidad de digestión de las lombrices tras la 
ingestión de materia orgánica diversa (suelo y estiércoles ganaderos, entre otras fuentes) por los intes-
tinos de las mismas es rápida, su duración varía entre 2 a 16 horas dependiendo de la especie de lombriz) 
(Brown et al., 1995; Hartenstein et al., 1981; Barois et al., 1993) y así, se degrada la materia orgánica en sus 
diferentes propiedades biológicas, químicas y físicas (Barois et al., 1993). Además, otra de las característi-
Figura 1.  Anatomía externa de una lombriz de tierra (tomado de Hickman et al., 2009).
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cas del intestino es la producción de enzimas que se da en intestinos y deyecciones de diferentes especies 
de lombrices como: quitinasa, proteasa, fosfatasa, celulasa y otras enzimas glicosídicos  (Byzov_et al., 
2007, Beloqui et al., 2010; Nozaki et al., 2009; Sanchez-Hernandez et al., 2009). Estas enzimas permiten 
la digestión de bacterias, protozoos y hongos y parcialmente del detritus de plantas y materia orgánica 
descompuesta. Sin embargo, algunas especies de lombrices podrían participar en la descomposición de la 
lignina y en los procesos de humificación, así como las peroxidasas que destruyen las conexiones de lignina 
como ocurre en los intestinos de E. fetida (Neuhauser, 1978), aunque no se sabe con certeza si esto ocurre 
por el efecto de la lombriz o por sus bacterias intestinales ya que por recientes estudios se han encontrado 
bacterias que degradan lignina en los intestinos de humanos (Inman, 2011). Los hábitos de comida de di-
ferentes especies de lombrices de tierra promueven la selección de sustratos, sobretodo en endogeas, que 
aumentan su contenido en C y N en su intestino comparado con el suelo. En el buche y molleja el material 
ingerido es mezclado y triturado (de-estructurando la materia orgánica de suelo). Entonces, aumenta  en 
la parte anterior el contenido en agua (60-150% del peso de todos los materiales ingeridos aumentan), 
el pH es neutralizado y favorece o aumenta el contenido en C soluble en agua (mucus intestinal) que 
cuando se secreta, aumenta la actividad microbiana en la parte media y posterior del intestino. En esta 
última parte, mucha parte del mucus y agua son reabsorbidos por la lombriz, pero las deyecciones (24h 
más tarde) siempre tienen un alto contenido de agua y carbono soluble en agua que el sustrato que existe 
alrededor; así mismo, el pH vuelve a los valores del sustrato ingerido (Barois 1986; Parle, 1963; Trigo et 
al., 1993, 1995). Por lo tanto, el intestino de las lombrices produce una sustancia rica en nutrientes que se 
llama mucus. Estudios de Martin et al. (1987) muestran que este mucus está formado por una mezcla de 
azucares, glicoproteínas de alto peso molecular (40000-60000Da) que aumenta la actividad microbiana 
en la parte media y posterior del intestino. Además, existen estudios donde se determina una similaridad 
entre mucus y las distintas categorías ecológicas de lombrices donde el mucus es diferente al sustrato de 
partida (Trigo et al., 1999). Además, en la parte media y posterior del intestino, la concentración de mucus 
se ve reducida <50% en relación a la que se encuentra en la parte anterior del intestino donde existe un 
50-800mg mucus.g-1 de contenido intestinal seco. En las deyecciones, las concentraciones de la fracción 
de materia orgánica soluble en agua es generalmente >50% más alto que en los sustratos ingeridos. 
Existe una tendencia a decrecer el contenido de C y N del mucus en la parte posterior del intestino. Todo 
esto tiene una relación con la actividad microbiana que aumenta durante los procesos de envejecimiento 
donde los sustratos modificados por las lombrices (deyecciones) están sufriendo los procesos de ma-
duración en el tiempo y existe esta tendencia a decrecer en el contenido en carbono aumentando así, la 
mineralización de la materia orgánica (los compuestos como nitratos y amonios) en los suelos y el oxigeno 
aumenta de nuevo en relación a la bajada en el intestino. La más alta concentración de mucus se da más 
en las especies de lombrices de climas templados que tropicales (Barois et al., 1987) que probablemente 
es el resultado de una mayor estimulación de la microbiota por las bajadas de temperaturas anuales en el 
entorno de la lombriz. 
Así, las relaciones entre las lombrices y los microorganismos en el intestino y derivados (deyecciones) 
están condicionadas por distintos parámetros: la capacidad de las lombrices por producir enzimas diges-
tivos propios que promueve o inhibe la proliferación de hongos, actimomycetes y bacterias (Byzov_et al., 
2007; Barois, 1992), la cantidad y calidad de la materia orgánica en descomposición, la  temperatura y 
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además, la producción de sustancias nutritivas (mucus) del intestino que aumenta la calidad del mate-
rial ingerido y la actividad microbiona dentro y tras el paso de materia orgánica por los intestinos de las 
lombrices.
Las bacterias de mayor tamaño son digeridas (Brown y Doube, 2004; Clegg et al., 1995; Kristufek et al., 
1994; Schonholzer et al., 2002), habiéndose detectado transferencia de ácidos grasos de las bacterias al 
tejido de la lombriz (Sampedro y Whalen, 2007; Sampedro et al., 2006), aunque el número total y cultiva-
ble de bacterias tiende a aumentar a lo largo del tubo digestivo (Fischer et al., 1995;, Kristufek et al., 1992, 
Parle, 1963; Pedersen y Hendriksen, 1993, Schonholzer et al., 2002; Wolter y Scheu, 1999). 
El número de anaerobios fermentativos y microorganismos que utilizan nitrato como aceptor terminal 
de electrones es aproximadamente 2 órdenes de magnitud más alto en el intestino de las lombrices que 
en el suelo circundante (Karsten y Drake 1995, 1997; Matthies et al. 1999; Ihssen et al. 2003; Horn et al. 
2003, 2006). Así, en el intestino de la lombriz Aporrectodea caliginosa se han descrito nuevas especies de 
bacterias productoras de N
2
O de los géneros Dechloromonas (Betaproteobacteria), Flavobacterium (Cyto-
phaga-Flavobacteria del grupo Bacteroidetes), y Paenibacillus (clase Bacilli) (Horn et al. 2005). Esto sugiere 
que las lombrices son capaces de seleccionar qué especies de microorganismos van a poder proliferar en su 
intestino y cuáles no. Parte de este proceso de selección probablemente lo determina el propio ambiente 
intestinal, carente de oxígeno (Karsten y Drake, 1995), con un pH neutro y los aportes de agua y mucus, 
que activan así el metabolismo microbiano intestinal (Drake y Horn, 2007).
1.2.2 Hábitos alimenticios y  distintas categorías de lombrices.
Aunque es muy probable que las lombrices de tierra combinen hábitos detritívoros y microbívoros, todavía 
no está claro el nivel trófico que ocupan, ni de donde obtienen sus aportes de energía (materia orgánica en 
descomposición, microorganismos, microfauna o una combinación de ellos); las lombrices podrían utilizar 
diferentes estrategias, desde mecanismos no selectivos hasta estrategias de pastoreo (grazing), y ser 
capaces de combinar e intercambiar fuentes de carbono vivas y muertas (Domínguez et al. 2003). 
La estimulación de la mineralización del carbono se debe al aumento de la actividad de las comunida-
des microbianas y de la tasa de reposición de las poblaciones microbianas consumidas, mientras que el 
aumento de la mineralización de N se debe fundamentalmente a la excreción directa del exceso de N. En 
general, los microbívoros tienen eficiencias de asimilación más bajas que los microorganismos sobre los 
que “pastan”, y por eso excretan los nutrientes excedentes en formas biológicamente disponibles (así por 
ejemplo los protozoos bacterívoros liberan alrededor de un tercio del N consumido (Bardgett, 2005). Esta 
liberación de nutrientes constituye de hecho una removilización de aquellos que estaban secuestrados en 
la biomasa microbiana, y se conoce como “bucle microbiano” (Clarholm, 1994).
Aunque las lombrices pueden asimilar carbono de las fracciones más lábiles de los restos orgánicos, su 
contribución a la respiración heterotrófica total es muy pequeña debido a su baja capacidad de asimilación. 
La mineralización de nitrógeno está regulada básicamente por la disponibilidad de nitrógeno orgánico 
disuelto y amonio, la actividad de los microorganismos y sus requisitos relativos de carbono y nitrógeno.
Las lombrices de tierra también tienen un gran impacto en las transformaciones del nitrógeno a través 
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de modificaciones de las condiciones ambientales y de sus interacciones con los microorganismos; así 
su actividad en los restos orgánicos produce condiciones que favorecen la nitrificación, que resulta en la 
conversión rápida del nitrógeno amoniacal en nitratos, aumentando la mineralización de la materia orgá-
nica (Atiyeh et al. 2000; Domínguez 2004; Lazcano et al. 2008; Aira et al. 2008; Aira y Domínguez 2009, 
Gómez-Brandón et al. 2011ac).
Por otro lado, las distintas especies de lombrices tienen estrategias vitales diferentes, ocupan nichos 
ecológicos distintos y se han clasificado, sobre la base de su alimentación y de la zona del suelo en la que 
viven, en tres categorías ecológicas: epigeas, anécicas y endogeas (Bouché, 1977). Las especies epigeas 
viven en el horizonte orgánico, en o cerca de la superficie del suelo, alimentándose principalmente de 
materia orgánica en descomposición (restos vegetales, heces de animales, etc). Suelen ser especies de 
pequeño tamaño, pigmentadas y con altas tasas metabólicas y reproductivas que les permiten adaptarse 
a las condiciones ambientales tan variables de la superficie del suelo. Producen deyecciones holorgánicas 
y presentan una tasa alta de consumo, digestión y asimilación de la materia orgánica, por lo que juegan 
un papel clave como transformadoras del mantillo. Las especies endogeas viven a mayor profundidad 
en el perfil del suelo, y se alimentan principalmente de suelo y de la materia orgánica asociada. Tienen 
poca pigmentación, y construyen sistemas de galerías horizontales muy ramificadas, que llenan con sus 
propias deyecciones mientras se mueven por el horizonte orgánico-mineral del suelo. A diferencia de las 
lombrices epigeas, las especies endogeas presentan tasas de reproducción más bajas y ciclos de vida más 
largos, y son más resistentes a periodos de ausencia de alimento.
 Las especies anécicas viven de forma más o menos permanente en galerías verticales, que pueden 
extenderse varios metros hacia el interior del perfil del suelo. Por las noches emergen a la superficie para 
alimentarse de hojarasca, heces y materia orgánica en descomposición, que transportan al fondo de sus 
galerías; depositan sus excrementos en la superficie. Normalmente estas lombrices son de gran tamaño y 
de un color pardo oscuro. Sus tasas reproductivas son relativamente bajas.
Estudios con isótopos naturales han hecho posible esta clasificación y han demostrado que las lombri-
ces de tierra pertenecientes a las diferentes categorías ecológicas tienen perfiles isotópicos claramente 
diferenciados, indicando que se alimentan de diferentes fuentes de C y N (Curry y Schmidt 2007). Por lo 
tanto, aunque es muy probable que las lombrices de tierra combinen hábitos detritívoros y microbívoros, 
y todavía no está claro el nivel trófico que ocupan, ni de donde obtienen sus aportes de energía (materia 
orgánica en descomposición, microorganismos, microfauna o una combinación de ellos), estos estudios 
isotópicos nos confirman que dependiendo del tipo de categoría ecológica las lombrices parecen mostrar 
preferencias por diferentes alimentos y/o microorganismos, lo que condicionará la composición microbia-
na intestinal y de sus deyecciones. 
También, otros estudios de Postma-Blaauw et al. (2006), se observa que las lombrices de tierra de dife-
rentes categorías ecológicas aportan diferentes bacterias que afectan de manera diferente a la minerali-
zación de la materia orgánica. A su vez, los estudios actuales de Laetitia Bernard et al. (2012) con las lom-
brices de tierra endogeas tropicales Pontoscolex corethrurus observan por análisis de pirosecuenciación y 
marcaje isotópico de DNA-SIP, que existe una estimulación de la mineralización de la materia orgánica en 
suelos tropicales debida a la lombriz y se relaciona con la estimulación de ciertos Filos de bacterias como 
22
Bacteroidetes. También, se ha estudiado recientemente por Majeed et al. (2013) que existe una emisión de 
oxido nitroso (N
2
O) diferente según la categoría ecológica de lombrices debido a los hábitos alimenticios 
diferentes de estas lombrices y los microorganismos que están implicados en el proceso. Se encuentra que 
hay una mayor cantidad de oxido nitroso (gas invernadero) en las deyecciones de las lombrices epigeas 
que en las endogeas, cosa que favorece el reciclado de nutrientes en los ecosistemas terrestres con los 
procesos de dinitrificación.
Por lo tanto, las características de las distintas categorías ecológicas determinarán el modo de acción de 
estos invertebrados sobre el resto de la fauna y microbiota descomponedora, afectando, en consecuencia, 
a los procesos de descomposición de la materia orgánica y de reciclado de nutrientes (Lavelle y Spain, 
2001). 
1.3 Relaciones de las lombrices con los microorganismos
El microbioma intestinal constituye uno de los órganos fundamentales de las lombrices de tierra e incluye 
comunidades microbianas complejas que ayudan a éstas a extraer energía del alimento que por sí solas no 
pueden. Las interacciones biológicas que se establecen entre las lombrices de tierra y los microorganismos 
son básicamente procesos de competencia, mutualismo, depredación, dispersión y facilitación. 
1.3.1 Fase activa (procesos asociados al intestino (PAIs)) y fase maduración 
(procesos asociados a las deyecciones (PADs)) de las lombrices de tierra:
Las lombrices interaccionan con los microorganismos durante la descomposición de la materia orgánica 
en dos fases. La fase activa sucede en los procesos asociados al paso de materia orgánica en descompo-
sición a través de sus intestinos (PAIs) (efectos directos de las lombrices de tierra) que incluyen todas 
las modificaciones que los microorganismos y la materia orgánica en descomposición sufren durante ese 
tránsito (Domínguez et al., 2010). Estas modificaciones incluyen los procesos intrínsecos de digestión y 
asimilación, la homogeneización del sustrato ingerido y la reducción del tamaño de partícula tras el paso 
por la molleja, incrementando así la superficie disponible para el ataque microbiano; incluyen también la 
producción de moco y sustancias excretadas como la urea y el amonio, que constituyen una fuente de 
nutrientes fácilmente asimilables para los microorganismos (Lavelle et al., 1995).
 Además, de todas estas modificaciones, aumenta los azucares y otras sustancias añadidas, aumentan 
la modificación de la actividad y de la diversidad microbiana, la modificación de las poblaciones de la mi-
crofauna, la homogeneización del sustrato y los procesos intrínsecos de digestión y asimilación. En la fase 
de maduración, donde los microorganismos son los principales descomponedores de la materia orgánica y 
las lombrices de tierra pasan a un segundo plano afectando indirectamente a estos cambios bacterianos, 
se dan los procesos de envejecimiento y mezclado de materiales modificados por las lombrices (deyeccio-
nes) con otros sustratos orgánicos no modificados por ellas, también favorecen los cambios de biomasa 
microbiana en el producto final de estos procesos de maduración, el vermicompost, a lo largo del tiempo 
(Parthasarathi y Ranganathan, 2000).
Otras modificaciones físicas del sustrato originadas por las actividades excavadoras de las lombrices, 
como la aireación y la homogeneización del sustrato, también favorecen la actividad microbiana y por 
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consiguiente la descomposición de la materia orgánica (Domínguez et al. 2010). 
Además, la actividad directa de las lombrices aumenta significativamente la mineralización del carbo-
no y nitrógeno en el sustrato, y tales efectos son proporcionales a la densidad de lombrices (Aira et al. 
2002; Aira et al. 2008, Gómez-Brandón et al. 2011b, Gómez-Brandón et al. 2012). La interacción entre las 
lombrices de tierra y los microorganismos intestinales es la que finalmente determina el éxito del proceso 
digestivo, esto es, el porcentaje de asimilación sobre el material ingerido que varía entre el 1 y el 60% de-
pendiendo de la especie de lombriz de tierra (Edwards y Bohlen, 1996). 
Una vez finalizados los procesos asociados al intestino (PAIs) las deyecciones de las lombrices, es decir 
los materiales excretados por las mismas, sufrirán los procesos asociados a las deyecciones (PADs), más 
relacionados con procesos de envejecimiento, con la acción de la microbiota y la microfauna presente en el 
sustrato y con la modificación física de los materiales excretados; estos procesos pueden variar en duración 
de semanas a meses (Aira et al. 2005, 2007c, 2010, Aira y Domínguez 2011). Durante estos procesos los 
efectos de las lombrices son indirectos y derivados de los procesos asociados al intestino (PAIs) (Figura 2). 
Así pues, estos macrodescomponedores tienen un papel crucial en la modificación de la estructura del 
suelo, y en la aceleración de la descomposición de la materia orgánica y del reciclado de nutrientes a tra-
vés de sus relaciones con la comunidad microbiana del suelo tanto en el intestino como en sus productos 
modificados, deyecciones, de los mismos (Domínguez et al., 2010). 
La mineralización de nutrientes está gobernada directamente por la actividad de bacterias y hongos. 
Esta actividad está a su vez muy influenciada por la fauna del suelo, y también por distintas interacciones 
Figura 2.  Relaciones de las lombrices con las bacterias intestinales durante la descomposición materia orgánica.
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de la red trófica que determinan la transferencia de nutrientes a través del sistema. En este sentido, las 
deyecciones de las lombrices de tierra juegan un papel muy importante en la descomposición porque con-
tienen nutrientes y microorganismos que son diferentes a los contenidos en el material orgánico antes de 
la ingestión (Brown y Doube, 2004; Furlong et al., 2002; Haynes et al., 2003; Singleton et al., 2003; Knapp 
et al., 2009; Aira et al. 2006b; Aira y Domínguez 2009). Esto permite una mejor explotación de los recur-
sos remanentes ya sea por la aparición de nuevas especies de microorganismos en los sustratos frescos 
a procesar o por la presencia misma en las deyecciones de un conjunto de compuestos más fácilmente 
asimilables. Existen evidencias claras de que las lombrices de tierra aceleran la tasa de descomposición de 
la materia orgánica (Atiyeh et al. 2000; Domínguez et al. 2003; Domínguez 2004; Aira y Domínguez 2008, 
2009, 2010, Aira et al. 2006a, 2007a, 2007b, 2008, Gómez-Brandón et al. 2011b).
Es importante destacar la relevancia de los microorganismos y de su actividad en la calidad del suelo, 
y  por tanto, en su conservación y mantenimiento, así como en su recuperación cuando se encuentre  so-
metido a procesos degradativos (Powlson et al., 1987; Ros et al., 2000). Los microorganismos ejercen  una 
gran influencia en numerosas reacciones de oxidación, hidrólisis y degradación de la materia orgánica, que 
a su vez tienen un claro reflejo en los ciclos del carbono, nitrógeno, fósforo y otros elementos (Schloter 
et al., 2003), estableciendo con ello las condiciones idóneas para el desarrollo de una cubierta vegetal 
estable, imprescindible para que un suelo posea una calidad adecuada y por supuesto, para que mantenga 
una fertilidad natural conveniente. Y las lombrices, como macrodescomponedores de la cadena trófica del 
suelo, a su vez favorecen esta recuperación del suelo, por la aceleración de la descomposición de la materia 
orgánica y los procesos de mineralización (pérdida de carbono) y almacenamiento de carbono o protección 
frente a la descomposición (acumulación de carbono) en agregados estables y por sus relaciones con los 
microorganismos del suelo durante el paso de materia orgánica por los intestinos de las mismas. Esta 
acción directa (durante la fase activa) e indirecta (fase de maduración) de las lombrices de tierra sobre 
los microorganismos son las que están favoreciendo los cambios en composición y diversidad bacteriana 
dentro y tras el paso por el intestino de las lombrices de tierra. Además, las lombrices de tierra mantienen 
estos cambios en composición y diversidad bacteriana a lo largo del tiempo en los productos modificados 
por las lombrices (deyecciones) y en sus derivados, el mezclado de estas deyecciones con la materia orgá-
nica sin modificar del suelo (vermicompost). 
Existe una gran variedad de estudios que tratan sobre la diversidad de bacterias en el suelo y en el 
tracto intestinal de las lombrices. Todas las bacterias que derivan del suelo que comen las lombrices de 
tierra se clasifican en distintos grupos: a) bacterias beneficiosas para plantas que actúan como potencial 
agente de biocontrol o biofertilizantes: 1) fijadores de nitrógeno, y 2) bacterias promotoras del crecimien-
to de plantas. Este último grupo de bacterias se llaman también PGPR (plant growth promoting libre 
que establecen relaciones con gramíneas. Dentro de este grupo encontramos las bacterias Azospirillum, 
Acetobacter, Azotobacter, Beijerinckia, Pseudomonas, Bacillus y Vibrio (Bashan_et al., 2004; Young_et 
al., 2001). Otro grupo son las bacterias solubilizadoras de sulfato (PSB) que tienen un papel importante 
en suplementar con di y monobásico-fósforo a las plantas. En este grupo pertenecen distintas bacterias 
capaces de solubilizar el fosfato insoluble y dejarlo disponible para las plantas. Estas bacterias pertene-
cen a los Bacillus, Enterobacter, Erwinia, Pseudomonas,Rhizobium, Serratias, Agrobacterium, Burkholde-
ria, Achromobacter, Microccocus, Aerobacter, Flavobacterium y Erwinia (Fernández_et al., 2005). Otras 
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son bacterias rizosféricas que son capaces de producir sustancias activas fisiológicamente tales como 
vitaminas, hormonas de crecimiento: auxinas, giberelinas, citoquininas, ácido indol acético (AIA). Los gé-
neros de bacterias que están implicadas en la producción de AIA son Azospirillum y Klebsiella  que causan 
cambios morfológicos en la raíz y están relacionados con la absorción de minerales principalmente en 
maíz (Carcaño_et al., 2006; Cattelan_et al., 1999). Y finalmente, de forma alternativa, existen otras bacte-
rias con amplio espectro de efectividad que controlan los patógenos ambientales derivados del suelo. Al-
gunas especies son  Bacillus subtilis, B. cereus, B. thuringiensis, B. cepacia, Pseudomonas aerufasciens, P. 
chlororhapis,P. corrugata, P. fluorescens, P. putida, Burkholderia cepacia, Enterobacter sp. BF 14, Serratia 
plymuthica, Serratia marcescens, Agrobacterium sp. (De Lima-Ramos_et al., 2004).
Las definiciones más recientes de calidad del suelo se basan en la multifuncionalidad del suelo y no sólo 
en  un uso específico, pero este concepto continúa evolucionando (Singer y Ewing, 2000). Estas definicio-
nes fueron sintetizadas por el Comité para la Salud del Suelo de la Soil Science Society of America (Karlen 
et al., 1997) como la capacidad del suelo para funcionar dentro de los límites de un ecosistema natural o 
manejado, sostener la productividad de plantas y animales, mantener o mejorar la calidad del aire y del 
agua, y sostener la salud humana y el hábitat.
Para conocer mejor como afecta las interacciones ecológicas entre microorganismos y lombrices en el 
mantenimiento de la calidad de suelos en los agrosistemas y la gestión sostenible de estos ecosistemas, 
se estudia la interacción de los microorganismos de distintos estiércoles ganaderos (vaca, caballo y cer-
do) con los intestinos de las lombrices de tierra. El paso de distintos estiércoles por los intestinos de las 
lombrices de tierra se espera que sean modificados en su componente microbiana (Brown y Doube, 2004; 
Furlong et al., 2002; Haynes et al., 2003; Singleton et al., 2003; Knapp et al., 2009; Aira et al. 2006b; 
Aira y Domínguez 2009), así, las deyecciones de lombrices (producto final modificado por las mismas), 
dispondrán de una composición y diversidad microbiana diferente al estiércol inicial de partida que puede 
ser usada como control de patógenos y bacterias que favorezcan la mineralización y descomposición de la 
materia orgánica de los suelos donde se aplique y  su vez, la calidad y mayor sostenibilidad de los suelos 
agrícolas donde la aplicación directa de estos estiércoles podría generar serios problemas ambientales. En 
general, debido a que las bacterias son las que constituyen la fracción más grande de la microbiota de los 
estiércoles ganaderos (Garrett, 1981, Chuzhao et al., 1996), todos los estudios fueron realizados sobre los 
cambios de composición y diversidad bacteriana, ya que eran la fracción más grande dentro de los microor-
ganismos existentes en los estiércoles y su impacto en los suelos podría ser mayor. Además, en condicio-
nes aerobias hongos y bacterias actúan conjuntamente en el proceso de descomposición, mientras que en 
ambientes de anaerobiosis, como los intestinos de las lombrices, las bacterias son responsables de casi 
todos los cambios producidos en el sustrato (Alexander, 1980).
1.3.2 Modelos empleados para conocer el bacterioma intestinal de las lom-
brices de tierra: cambios en composición y diversidad de las comunidades 
bacterianas intestinales de las lombrices de tierra.
El estudio del microbioma intestinal y más concretamente del bacterioma intestinal de las lombrices de 
tierra es un campo científico poco explorado, pero que tiene una importancia capital, no sólo como modelo 
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animal donde estudiar los factores que determinan la formación de estos microbiomas sino también por 
la importancia que tienen estos microbiomas en dos de los procesos más importantes que tienen lugar en 
los ecosistemas terrestres, la descomposición y el reciclado de nutrientes. 
De manera general, se ha hipotetizado que las fuerzas que determinan la formación de las comunidades 
microbianas intestinales son el ambiente local, esto es, los microorganismos con los que está en contacto 
el hospedador (lombriz) y vienen de la dieta que comen, y/o las presiones selectivas dentro del intestino 
del hospedador, que determinarán qué grupos microbianos de los que alcanzan el aparato digestivo pue-
den permanecer en él (Ley et al. 2006). Los microorganismos y el efecto del ambiente en las comunidades 
microbianas intestinales han sido extensivamente estudiados en el pasado con los métodos clásicos de 
la microbiología. 
La gran cantidad de información sobre microorganismos cultivados a partir de ambientes asociados a las 
lombrices de tierra (intestinos, galerías y deyecciones) debe examinarse con cuidado, debido a las limitacio-
nes inherentes a la microbiología clásica, esto es, a que sólo una fracción muy pequeña de las bacterias son 
cultivables (Horn et al. 2006). A pesar de estas limitaciones debidas a la técnica, existen algunos patrones 
que se deben considerar de los microorganismos asociados a las lombrices. Algunos trabajos previos de 
nuestro grupo (Lores et al. 2006, Gómez-Brandón et al. 2011c) muestran que la estructura de las comuni-
dades microbianas, tanto del vermicompost como de las deyecciones de las lombrices de tierra (medidas 
como perfiles de fosfolípidos), son más similares entre sí que con respecto al material del que se alimentan. 
Aunque el nivel de resolución no es el apropiado, estos resultados apuntan a la existencia de un microbioma 
intestinal básico. Además, de esta eliminación de diferencias, también se produce una disminución signi-
ficativa de la biomasa microbiana, lo que podría afectar a la composición de las comunidades microbianas. 
Sin embargo, otros trabajos utilizando técnicas genéticas muestran que determinados grupos bacterianos 
presentes en el suelo no aparecen en el intestino y viceversa, y que la composición de las comunidades 
microbianas depende de la especie de lombriz de tierra considerada (Nechitaylo et al. 2010). Otros estudios 
con distintos niveles de resolución han determinado que la microbiota intestinal de las lombrices de tierra 
(Lumbricus rubellus, L. terrestris, L. friendi, Aporrectodea caliginosa y A. longa) depende fundamentalmente 
del material que ingieren (Egert et al. 2004, Knapp et al. 2009, Thakuria et al. 2010). Sin embargo, en los 
tres estudios se han utilizado técnicas moleculares que no permiten profundizar en la composición de las 
comunidades microbianas (DGGE, ARISA, TRFLPs) por lo que la cuestión de si en las lombrices de tierra el 
microbioma intestinal lo determina el ambiente o las presiones selectivas dentro del hospedador no queda 
clara. En este sentido cabe destacar que se han descrito nuevas especies de bacterias que han aparecido 
únicamente en el intestino de cuatro especies (L. terrestris, L. rubellus, Eisenia fetida y A. caliginosa) de 
lombrices de tierra (Horn et al. 2005, Nechitaylo et al. 2009).
Se ha demostrado que el intestino de las lombrices, rico en nutrientes y escaso en oxígeno, constituye un 
ambiente ideal para que prosperen las bacterias anaerobias (facultativas o estrictas) capaces de sobrevivir 
al tránsito intestinal (Drake y Horn 2007). Estas bacterias son capaces de fermentar una gran cantidad de 
compuestos de los que se ha asumido que las lombrices pueden aprovecharse (Lavelle y Spain 2001). En 
este sentido parece que entre las bacterias intestinales y algunas especies de lombrices de tierra existe 
una relación mutualista por lo que se podría esperar una coevolución entre ellas y su microbiota intestinal. 
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Lo cierto, es que estudios con isótopos naturales han demostrado que las lombrices de tierra perte-
necientes a las diferentes categorías ecológicas tienen perfiles isotópicos claramente diferenciados, in-
dicando que se alimentan de diferentes fuentes de C y N (Curry y Schmidt 2007). Esto sugiere que los 
procesos digestivos deberían ser diferentes. Por tanto es importante conocer cómo las lombrices de tierra 
de diferentes categorías ecológicas modifican los microorganismos durante el tránsito intestinal, ya que 
los microorganismos son los responsables de la mayoría de las reacciones necesarias para el ciclado de 
nutrientes que dan principalmente en el intestino o derivados (deyecciones de lombrices).
Las comunidades microbianas pueden agruparse en función de la dieta o de la taxonomía del hospeda-
dor según distintos modelos con animales (Gordon et al., 2008 y 2011; Engel et al., 2012; Chandler et al., 
2011; Ley et al. 2008, Ochman et al. 2010, Roeselers et al. 2011). A su vez, también existe esta influencia 
de los microorganismos de la dieta en los cambios de composición y diversidad microbianos con lombrices 
de tierra (Egert et al., 2004; Knapp et al., 2009; Nechitaylo et al., 2010; Gómez-Brandón et al., 2011, 2012). 
Basándonos en estos estudios pensamos que la dieta y la especie de lombriz estudiada que están a su vez, 
clasificadas por categorías ecológicas determinadas según sus diferentes hábitos alimenticios y procesos 
digestivos, son las dos fuerzas que dan forma al microbioma intestinal de las lombrices de tierra y a los 
patrones de diversidad bacteriana asociados a él. Existe otros tipos de modelos animales donde existen 
bacterias comunes independientemente de la dieta, geografía, ecología y taxonomía de estos animales 
que están presentes en los microbiomas intestinales de los mismos (Schmitt et al. 2011, Roeselers et al., 
2011). Ya que estos modelos observan que existe un grupo de bacterias que se nombra en la bibliografía 
como core o más concretamente, core microbiome definido como: los miembros de dos o más ensambla-
dos de microorganismos asociados a un ambiente (Turnbaugh et al., 2007; Hamady and Knight, 2009), se 
espera que este tipo de modelo de core microbiome se pueda observar también en las lombrices de tierra 
formando parte del microbioma intestinal de las mismas. Las condiciones particulares del intestino hacen 
posible un ambiente distinto al entorno donde se puede estar desarrollando una composición bacteriana 
que forme el microbioma básico de la lombriz, independientemente de la dieta, geografía, ecología y ta-
xonomía del huésped. 
Además, este intestino puede estar relacionado con ambientes particulares llamados nichos ecológicos 
donde existe un modelo de distribución de especies más o menos vigente en ecología general. El nicho 
es un ambiente donde los organismos vivos pueden vivir, crecer y reproducirse por su rango de toleran-
cia a las condiciones del medio. En este modelo de nicho se pueden predicen patrones de distribución 
característicos donde la mayoría de especies de bacterias se hallan en uno o pocos sitios (raras, subordi-
nadas y especialistas) y solo algunas especies tienen amplia distribución, y son las especies que tienen 
la capacidad de explorar nuevos recursos (especies comunes, dominantes y generalistas). Además, estos 
ambientes también se consideran puntos calientes o puntos de cambio de diversidad bacteriana ya que 
las condiciones del intestino están permitiendo que se desarrolle una comunidad de bacterias distinta al 
entorno de la lombriz y puede permitir hacer predicciones de cambios importantes de microorganismos 
que en otros ambientes no se podría desarrollar. Por lo tanto, puede ser útil conservar esta riqueza y patro-
nes de diversidad de especies bacterianas encontradas en el mismo, sobre todo por las implicaciones que 
estas bacterias intestinales de las lombrices pueden tener en la descomposición de la materia orgánica y 
reciclado de nutrientes y a su vez, en el control de patógenos ambientales. 
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Todo esto está englobado en la Teoría ecológica que dice que la divergencia en la selección natural entre 
medios era revisada como principal causa de diferenciación de poblaciones y especies con tendencia a 
explorar mejor el medio (Huxley 1942; Mayr, 1942; Simpson, 1944,1953). La idea era que cada medio está 
sujeto a unas presiones de selección únicas que dan más ventaja a los competidores más fuertes y la 
combinación de estas fuerzas de presión distintas da mayores ventajas a estos competidores, que serán 
más eficientes para la explotación de un nuevo medio. Siguiendo los principios de Darwin en su libro “El 
origen de las especies por selección natural” de 1988: la competencia por los recursos es el principal motor 
de la adaptación en un medio. 
Por lo tanto, los mecanismos que esperamos que regulen todos estos modelos de distribución de bacte-
rias en los intestinos, deyecciones y vermicompost de las distintas lombrices de tierra, estarán siendo diri-
gidos por los procesos de selección natural y la divergencia adaptativa que nos llevará a conocer la historia 
evolutiva de estas interacciones lombriz-bacteria y el origen de la formación del microbioma intestinal en 
las lombrices de tierra. Además, de predecir cuales serán las implicaciones de los cambios de composición 
y diversidad bacteriana en el futuro (Figura 3).
Por lo tanto, el estudio de todos estos modelos en otros animales, y profundizar en los ya existentes con 
lombrices de tierra, aunque con técnicas menos detalladas, pueden permitir un avance en el conocimiento 
de las interacciones de lombrices y bacterias y sus cambios en composición y diversidad en el tiempo.
En definitiva nos encontramos con que las comunidades microbianas de los intestinos de las lombrices 
Figura 3. Resumen de las fuerzas o presiones de selección que actúan sobre el microbioma intestinal de las lom-
brices de tierra.
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de tierra están muy poco estudiadas, no se conoce con detalle cual es su estructura y su diversidad, que 
factores determinan su formación y su transferencia, cómo cambian una vez son expulsadas del intestino 
en las deyecciones, y también en los vermicompost, que son producto de la mezcla de estas deyecciones 
con la materia orgánica del suelo sin procesar por las lombrices, y las implicaciones de todos estos factores 
en la descomposición de la materia orgánica y el ciclado de nutrientes.
1.4 Vermicompostaje
Para entender las razones por las que es aconsejable utilizar los procesos de vermicompostaje de estiér-
coles ganaderos para su aplicación como enmienda orgánica en suelos, es importante hacer un poco de 
historia sobre los problemas ambientales que causaron el empobrecimiento de los suelos y de su calidad. 
Los agroquímicos usados durante la revolución verde en los años 1950-1960 fueron un gran aporte para 
la humanidad ya que la productividad alimentaria fue impulsada, pero también hubo grandes costes para 
el medio ambiente y sociedad. El aumento en grandes cantidades del alimento, llevó a bajar la calidad 
nutricional y destruyó las propiedades físico-químicas del suelo durante años por este uso abusivo del 
terreno para producción agraria. Esta destrucción del suelo trajo consigo la destrucción de organismos 
beneficiosos para mantener la fertilidad y renovar los nutrientes del suelo. También el aumento de fertili-
zantes nitrogenados como abonos para suelos, han llevado a problemas de salud ambiental y humana. Por 
esto, los procesos de vermicompostaje llevados a cabo por las lombrices de tierra podrían favorecer estas 
pérdidas de organismos beneficiosos, aumentando la diversidad de bacterias en los suelos y mantener las 
propiedades físico-químicas de los mismos hacia un uso sostenible y medio ambiental (Sinha et al., 2012).
El vermicompostaje es un proceso de biooxidación, degradación y estabilización de la materia orgánica 
en régimen mesofílico de temperatura llevado a cabo por la acción conjunta de algunas especies de lombri-
ces de tierra y microorganismos. Las especies de lombrices más empleadas en sistemas de vermicompos-
taje son especies epigeas debido a su capacidad para colonizar residuos orgánicos de forma natural; a su 
tasa alta de consumo, digestión y asimilación de la materia orgánica; a su capacidad para tolerar un rango 
amplio de condiciones ambientales y a su alta tasa reproductiva. En regiones templadas las especies más 
utilizadas son Eisenia fetida y Eisenia andrei, y en regiones tropicales las especies Eudrilus eugeniae y Pe-
rionyx excavatus (Domínguez, 2004).
En procesos de vermicompostaje se utilizan fundamentalmente lombrices con ciclos de vida corto, alta 
tasa de reproducción, rápida tasa de crecimiento, gran tolerancia, tanto a nivel ambiental como de tipos 
de residuo y baja sensibilidad a la manipulación; generalmente las lombrices adecuadas pertenecen a la 
categoría ecológica de epigeas. Dentro de este grupo se engloban cuatro especies fundamentalmente: 
Eudrilus eugeniae y Perionyx excavatus en regiones tropicales y Eisenia fetida y Eisenia andrei en regiones 
templadas (Domínguez, 2004; Domínguez y Edwards, 2004).
1.4.1. Factores que regulan el proceso de vermicompostaje
La actuación de las lombrices en el vermicompostaje agrupa los siguientes procesos: aumentar la accesi-
bilidad del sustrato para los microorganismos al fragmentarlo y alterar su composición original, modifi-
cación (cualitativa y cuantitativa), transporte e inóculo de la microflora original que favorece la aparición 
de un entorno aerobio, requerido para el proceso de vermicompostaje, al excavar galerías. En el proceso 
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de vermicompostaje hay que tener en cuenta que aunque las especies de lombrices de tierra son relativa-
mente tolerantes a la variedad de condiciones ambientales que presentan los residuos orgánicos, estas 
condiciones tendrán una gran influencia en la supervivencia y crecimiento de las lombrices de tierra. 
Las lombrices participan en el proceso realizando diferentes acciones a diferentes niveles espaciales y 
temporales; entre sus roles más importantes cabe destacar: a) la fragmentación física del sustrato orgá-
nico que aumenta la superficie de ataque para los microorganismos al fragmentarlo; b) la modificación, 
transporte e inóculo de la microflora presente en el residuo (Lores et al. 2006, Aira et al. 2007); y c) la 
aireación del sustrato a través de sus actividades de excavación y deyección. De hecho, las transformacio-
nes de las propiedades físico-químicas y bioquímicas de los sustratos orgánicos (Domínguez 2004) y la 
rapidez con que estas transformaciones ocurren (Aira et al. 2002) hacen del proceso de vermicompostaje 
un buen sistema para estudiar las relaciones entre las lombrices de tierra epigeas y los microorganismos 
(Aira et al. 2006, 2007ab). Los microorganismos producen las enzimas responsables de la descomposición 
bioquímica de la materia orgánica, pero las lombrices son elementos clave del proceso e influyen en él a 
través de efectos directos e indirectos (Aira et al., 2006a,b; Aira et al., 2007a,b,c; Domínguez et al., 2010) 
y lo mismo ocurre en los procesos de vermicompostaje (Domínguez et al., 2004)(Figura 4). 
Figura 4. Efectos directos e indirectos en las relaciones lombrices con microorganismos durante el vermicompos-
taje. Los efectos negativos están en rojo y los efectos positivos en negro.
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Uno de los principales factores ambientales que regulan los ciclos de vida de las lombrices de tierra en 
los proceso de vermicompostaje es la temperatura, factor frente al cual las lombrices de tierra muestran 
un serie de complejas respuestas. Se sabe que las temperaturas óptimas para el crecimiento y la reproduc-
ción difieren (Neuhauser et al., 1988). En lo referentes a las cuatro especies de lombrices más utilizadas 
en vermicompostaje se ha encontrado que la temperatura óptima para E. fetida y E. andrei, E. eugeniae y 
P. excavatus es de 25ºC aunque el rango de temperaturas tolerado es menor para estas dos últimas es-
pecies (9ºC-30ºC) que para las dos primeras (0ºC- 35ºC) (Edwards, 1988; Domínguez, 2004; Domínguez y 
Edwards, 2004). La humedad también ha resultado ser un factor condicionante del desarrollo de los ciclos 
de vida de las lombrices de tierra, que por norma general se desarrollan en sustratos con un contenido 
de humedad de entre el 50 y el 90% (Edwards, 1988; Sims y Gerard, 1985; Domínguez y Edwards, 1997a) 
aunque la tasa de crecimiento es mayor con contenidos de humedad de entre el 80 y 90% en residuos 
orgánicos animales (Edwards, 1988; Domínguez y Edwards, 1997a).
1.4.2. Importancia de los procesos de vermicompostaje y de las especies de 
lombrices utilizadas.
El proceso de vermicompostaje aporta los siguientes beneficios: eliminación de numerosos tipos de resi-
duos o al menos reducción de sus efectos nocivos potenciales como pueden ser la presencia de metales 
pesados, patógenos, mal olor, etc (Elvira et al., 1996,1998; Nogales et al., 1999; Domínguez et al., 2010), 
producción en el caso de residuos orgánicos procedentes de explotaciones agropecuarias, de vermicom-
post, un producto utilizado como enmienda o fertilizante orgánico de alta calidad (Marinari et al., 2000; 
Lazcano et al., 2011;Aira y Domínguez, 2011), de modo secundario, producción de proteína animal de alta 
calidad, utilizada fundamentalmente en alimentación animal (Edwards, 1997; Edwards y Niederer, 1988). 
Por otro lado, ha sido también demostrado que la acción de las lombrices sobre el residuo no sólo mo-
difica su biomasa microbiana, sino también la estructura y la biodiversidad de la comunidad microbiana 
inicialmente presente en el residuo, la cual cambia y evoluciona de una forma diferente si la comparamos 
con los cambios que ocurren en la microbiota del residuos cuando este mismo se degrada mesofílicamente 
sin lombrices (Sen y Chandra, 2009). Lores et al. (2006) vermicompostaron tres diferentes estiércoles 
usando independientemente tres especies distintas de lombrices para procesar cada uno de ellos, y ob-
servaron que la microbiota inicial de cada residuo es transformada tras su vermicompostaje en una nueva 
comunidad microbiana, la cual puede ser discriminada en base a la especie de lombriz empleada, pero que 
aun se relaciona con la comunidad inicialmente contenida en el residuo orgánico. Este resultado indica que 
1) la acción particular de una especie concreta de lombriz sobre diferentes substratos podría favorecer el 
desarrollo común de ciertos grupos de microorganismos en los diferentes vermicomposts originados, y 2) 
algunos grupos microbianos autóctonos de cada substrato se conservan después de su vermicompostaje. 
A pesar de estos hallazgos, hasta ahora no existen estudios que hayan esclarecido en qué medida diferen-
tes especies de lombrices modifican la microbiota inicialmente albergada en el residuo orgánico, y como el 
desarrollo de esta microbiota durante el proceso de vermicompostaje se ve influenciado por la diferentes 
características fisicoquímicas del cada residuo. Además, los estudios de  Arancon et al. (2006) utilizaron 
vermicomposts de distintos residuos orgánicos (estiércol de vaca, purín de cerdo, restos de comida y re-
siduos de la industria papelera) como bioplaguicida contra los parásitos vegetales Pythium, Rhizoctonia, 
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Plectosporium y Verticillium de rábanos, pepino, y fresas respectivamente, y observaron una reducción sig-
nificativa de la incidencia de estas enfermedades la cual desaparecía tras esterilizar el sustrato por lo que 
atribuyeron la capacidad supresora a factores biológicos. Además, por otros estudios de vermicompostaje 
con residuos ganaderos con la lombriz E. fetida de Martinez-Balmori et al. (2013) se encuentra que la pro-
porción de material orgánica hidrofóbica aumenta en el vermicompost maduro del vermicompost recién 
formado por la presencia de una bacteria Herbaspirillum seropedicae que está en más abundante cantidad 
en el vermicompost maduro que en el que no está maduro. Tras un experimento de laboratorio donde se 
realizó la inoculación de esta bacteria en los dos vermicompost (maduro y sin madurar), se observó un au-
mento del número de bacterias Herbaspirillum seropedicae.  Esto determina que existe una relación entre 
la degradación de la materia orgánica y la actividad bacteriana en los procesos de vermicompostaje, sobre 
todo en etapas más maduras. Las relaciones existentes entre la actividad microbiana y los vermicompost 
de residuos ganaderos tienen importantes implicaciones en la estabilización de los residuos ganaderos 
(Lores et al., 2006; Gómez Brandon et al., 2012) que puede mantenerse en el tiempo, así como podrían au-
mentar la solubilización de sulfatos y fijación de nitrógeno por la mayor presencia de estas bacterias (Bu-
sato et al., 2012) en los vermicompost, haciéndolo un sustrato más idóneo para utilizar como enmienda 
orgánica para suelos. Lo mismo ocurre con esta misma especie E. fetida en estudios de Aira y Dominguez 
(2010) donde se encuentra una evolución de la biomasa microbiana y actividad en el vermicompost tras un 
experimento de inoculación con purín de cerdo. Esto favorece que en las fases de maduración pueda exis-
tir una relaciones microorganismos-lombrices mutualistas (Brown et al., 2000) y que se mantenga una 
comunidad microbiana más estable y especializada que sigue realizando la descomposición de materia 
orgánica en el suelo, pero más eficazmente.
Aunque varios estudios previos han estudiado la biodiversidad bacteriana en vermicompost resultantes 
de la transformación de diferentes residuos, revelando presencia de bacterias pertenecientes a los filos 
bacterianos Proteobacteria, Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Actinobacteria, Chloroflexi,, Gemmatimona-
detes y Firmicutes (Fracchia et al., 2006; Vaz-Moreira et al., 2008; Yasir et al., 2009), aun queda mucho 
por conocer sobre cómo influyen los factores de especie de lombrices distintas y residuos orgánicos en los 
procesos de vermicompostaje y las relaciones que se establecen entre las bacterias y las lombrices durante 
este proceso.
 Eisenia fetida y Eisenia andrei son dos especies de lombrices estrechamente relacionadas y muy utili-
zadas para el reciclaje de residuos orgánicos mediante vermicompostaje, y también en estudios de eco-
toxicología, fisiología y genética. Este uso tan extendido se debe a que son ubicuas con una distribución 
cosmopolita, con ciclos de vida cortos, un rango amplio de tolerancia a la temperatura y a la humedad y un 
manejo relativamente sencillo (Domínguez 2004).
Aunque actualmente muchos autores aceptan a E. fetida y E. andrei como especies diferentes tanto fi-
logenéticamente como biológicamente hablando (Pérez-Losada et al., 2005; Domínguez y Pérez-Losada, 
2010), la literatura más antigua e incluso mucha literatura actual se refiere a estas especies colectivamen-
te como E. fetida o E. foetida. De hecho, estas dos especies presentan rasgos morfológicos diferentes: 
Eisenia fetida se corresponde con la forma rayada y presenta el área entre los segmentos sin pigmentación 
o de color amarillo o pálido; de ahí, su nombre común de lombriz rayada o lombriz tigre. En contraste, E. 
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andrei, la lombriz roja común, tiene la forma de color rojo uniforme. Aparte de las diferencias en la pigmen-
tación, ambas especies son morfológicamente similares (Sims y Gerard, 1985, Reinecke y Viljoen, 1991) 
y sus parámetros biológicos, sobre todo de potencial reproductivo y sus ciclos de vida no se diferencian 
significativamente, aunque la tasa de crecimiento y producción de capullos es algo más alta en E. andrei 
que en E. fetida (Elvira et al. 1996).
Además y desde un punto de vista aplicado, el estudio de modelos de distribución de bacterias con 
los cambios en diversidad y composición de las bacterias intestinales y la formación de un microbioma 
intestinal básico en el vermicompost de distintas especies de lombrices emparentadas E. andrei y E. fetida 
que son especies biológicamente distintas y aisladas reproductivamente, según ya hemos comentado 
anteriormente, pueden ayudar a la optimización del proceso del vermicompostaje y la elaboración de bio-
fertilizantes y bioplaguicidas con distintas implicaciones en suelos como enmienda orgánica. Al ser E. 
andrei y E. fetida dos especies distintas, se espera que sus vermicompost estén compuestos por distinta 
comunidad de bacterias y se generen distintos patrones de diversidad bacteriana diferentes al estiércol 
original de partida.
1.5 Técnicas analíticas para el estudio de la estructura, composi-
ción y diversidad de la comunidad microbiana.
A pesar de que estas interacciones entre lombrices de tierra y microorganismos anteriormente comen-
tadas son clave en la descomposición de la materia orgánica del suelo y ciclado de nutrientes, su inves-
tigación detallada ha estado limitada por la complejidad de las comunidades microbianas y por la impo-
sibilidad de cultivo de la inmensa mayoría de sus miembros. De hecho se estima que al menos el 95% de 
las especies microbianas del suelo todavía no se conocen (Singh et al., 2006). De ahí que la comunidad 
microbiana edáfica sea considerada como una “caja negra” (Adl, 2006).
La caracterización de la estructura y función de la comunidad microbiana es determinante para com-
prender el funcionamiento de la red trófica del suelo. La estructura se define como la ordenación y distri-
bución de los diferentes componentes de la comunidad microbiana, incluyendo el número de especies y su 
abundancia relativa, su distribución espacial y los componentes abióticos asociados a esta distribución. Y 
la función es entendida, en términos generales, como actividad microbiana.
Las bacterias y los hongos dominan la biomasa microbiana del suelo, y por lo tanto han sido muchos 
los trabajos que se han centrado en el estudio de estos dos grupos microbianos. Para ello se han utilizado 
técnicas muy diversas que han permitido distinguir entre ambos grupos, y que han sido revisadas recien-
temente por Joergensen y Wichern (2008). Según estos autores, la abundancia de hongos y de bacterias 
puede estimarse básicamente de tres formas: (i) microscopía, (ii) inhibición selectiva, y (iii) marcadores 
bioquímicos. En este último apartado se incluyen tanto componentes de las membranas como de las 
paredes celulares.
(i) Durante mucho tiempo las técnicas microscópicas han sido la única opción para determinar la bio-
masa fúngica y bacteriana en el suelo. Son técnicas largas y tediosas con las que resulta difícil distinguir 
entre células (e hifas) activas y latentes. Es por ello que su uso se vio limitado con la aparición de nuevos 
métodos, como la técnica de inhibición selectiva o el análisis de marcadores químicos (Bölter et al., 2006).
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(ii) La técnica de inhibición selectiva descrita por Anderson y Domsch (1973, 1975) fue rápidamente 
adoptada como medida de biomasa microbiana en suelo debido a la simplicidad del método. La biomasa 
de hongos y de bacterias se determina midiendo su respiración potencial tras la adición de un sustrato no 
selectivo (ej., glucosa), y mediante el uso de inhibidores específicos para cada grupo microbiano. La validez 
de esta técnica ha sido evaluada recientemente por Rousk et al. (2008).
(iii) Entre los marcadores bioquímicos, el análisis de los ácidos grasos de los fosfolípidos (PLFAs, phos-
pholipid fatty acids) de las membranas celulares microbianas ha sido ampliamente utilizado como medida 
de la biomasa de hongos y de bacterias en suelo (Tunlid y White, 1992; Frostegård et al., 1991, 1993). Los 
PLFAs se degradan rápidamente tras la muerte celular, y son por tanto indicadores de la comunidad mi-
crobiana activa (Evershed et al., 2006). Además, con esta técnica pueden distinguirse varios grupos micro-
bianos tales como bacterias gram-positivas, bacterias gram-negativas, actinobacterias, hongos micorrízi-
cos arbusculares y hongos totales (Zelles, 1999). Estos grupos responden diferentemente ante cambios en 
la composición y la disponibilidad de sustrato (Griffiths et al., 1999; Fierer et al., 2003; Kramer y Gleixner, 
2006), y también frente a cambios en factores abióticos tales como la temperatura (Frey et al., 2008; 
Feng y Simpson, 2009). Otra medida de biomasa fúngica muy utilizada en suelo ha sido la concentración 
de ergosterol, uno de los  principales esteroles presentes en la membrana de los hongos (West et al., 1987; 
Nylund y Wallander, 1992; Engelking et al., 2008). Junto con los componentes de las membranas celulares, 
la biomasa de hongos y de bacterias ha sido también determinada mediante el análisis de determinados 
componentes de sus paredes celulares como la quitina y el ácido murámico respectivamente (Appuhn et 
al., 2004; van Groenigen et al., 2007; Engelking et al., 2008).
La contribución de los microorganismos al funcionamiento de la red trófica del suelo depende no sólo 
de su abundancia, sino también de su nivel de actividad. Una comunidad microbiana pequeña y metabó-
licamente activa podría tener el mismo impacto en el suelo (ej., mineralización de la materia orgánica) 
que otra comunidad microbiana más grande, pero mucho menos activa. Por eso las medidas de biomasa 
microbiana deben ir acompañadas de otras medidas de actividad. La determinación de la actividad mi-
crobiana total mediante métodos respirométricos, o el seguimiento de la actividad potencial de enzimas 
implicadas en los ciclos del C, N y P han sido algunas de las medidas más utilizadas en la caracterización 
de la comunidad microbiana (Eldor, 2007). También se han empleado medidas de crecimiento microbiano 
para estimar la importancia relativa de hongos y de bacterias en el suelo. En estas técnicas se utiliza 
un precursor marcado radiactivamente para determinar las tasas de crecimiento in situ de hongos y de 
bacterias (Bååth, 1992, 1994; Bååth, 2001; Bååth et al., 2001). La comunidad microbiana también ha sido 
caracterizada sobre la base de sus perfiles fisiológicos mediante el sistema Biolog EcoPlate (Hitzl et al., 
1997). Con este sistema se mide la utilización potencial de diferentes fuentes de carbono de los microor-
ganismos presentes en una muestra (Insam, 1997).
Una técnica muy utilizada es el análisis de los ácidos grasos de los fosfolípidos de membrana (PL-
FAS, phospholipid fatty acids) que proporciona información sobre la estructura de las comunidades de 
los grandes grupos de microorganismos, bacterias y hongos, pero no nos permite profundizar a un nivel 
taxonómico más detallado (filo, clase, orden, familia, género). Además, debido a nuestro interés sobre 
conocer cuál es la estructura, composición y diversidad de bacterias intestinales que interaccionan más 
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específicamente con las lombrices de tierra, tanto a nivel taxonómico como filogenético, esta técnica no 
nos permite profundizar en nuestro propósito
Las técnicas moleculares nos informan de la composición, estructura y diversidad de comunidades 
bacterianas basándonos en clasificaciones de microorganismos a un nivel de resolución mucho mayor, 
llegando a definir OTUs al 99% de similaridad en sus secuencias y/o a nivel filogenético (con árboles filo-
genéticos) para aumentar el conocimiento de cómo actúan las lombrices sobre las comunidades de mi-
croorganismos en el medio intestinal de las lombrices.
El desarrollo de la metagenómica y las técnicas genéticas de última generación (Next Generation Se-
quencing) con pirosecuenciación 454 han permitido llevar a cabo este estudio, ya que debido a su buen 
nivel de resolución y a su capacidad de generar una enorme cantidad de datos de secuencias de ADN, nos 
informa de forma más detallada de la composición y diversidad microbiana asociada a las muestras de 
lombrices. Además, gracias a las herramientas bioinformáticas de clasificación y de tratamiento de datos 
se ha podido llegar a corregir los errores generados por este tipo de técnicas y a analizar los cambios de 
diversidad de comunidades bacterianas asociadas a lombrices a distintos niveles taxonómicos y filogené-
ticos dentro de la α y β diversidad sobre medidas cuantitativas (sobre abundancias de especies de bacte-
rias) y medidas cualitativas (sobre presencia/ ausencia de las mismas).
1.6 Historia de la metagenómica aplicada al estudio de la diver-
sidad de comunidades bacterianas de lombrices de tierra: es-
tudios con bioinformática y  con técnicas genéticas de última 
generación (Next Generation Sequencing): pirosecuenciación.
1.6.1 Descripción y tipos de análisis metagenómicos:
La metagenómica es el estudio del conjunto de genomas de un determinado entorno o población de mi-
croorganismos (metagenoma) directamente a partir de muestras de ese ambiente, sin necesidad de aislar 
y cultivar esas especies (Handelsman et al., 1998). Su utilización dio lugar al descubrimiento una diver-
sidad microbiana desconocida en una gran variedad de ambientes, como suelos, aguas (continentales y 
marítimas), muestras gastrointestinales de vertebrados e invertebrados (López-García y Moreira 2008; 
Huber et al., 2007; Costello et al., 2009; Turnbaugh et al., 2009; Durbin et al., 2010; Hollister et al., 2010).
El resultado de aplicar esta técnica es una librería de datos que pueden ser analizados según el inte-
rés que se tenga en: aproximaciones funcionales y/o por sus secuencias. Por lo tanto, la metagenómica 
puede ser dividida en dos análisis: basados en las secuencias de ADN (se utilizan técnicas moleculares de 
secuenciación, en las que se incluyen las técnicas de última generación Next Generation Sequencing (NGS) 
como la pirosecuenciación 454) y basadas en funciones de los microorganismos no cultivables (Gabor et 
al. 2007).
Las basadas en aproximaciones funcionales desde el genoma entero desarrollan bibliotecas de datos 
para un fenotipo particular, producción de antibióticos o actividad enzimática y luego se identifica el ori-
gen filogenético del ADN clonado (Dinsdale et al. 2008). Las basadas en secuenciación desarrollan clones 
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del gen ARNr 16S, que está muy conservado en todos los organismos vivos, para identificar los microorga-
nismos de interés y luego se secuencian los clones enteros para identificar otros genes de interés o para 
secuenciar el metagenoma entero buscando los orígenes filogenéticos en los genomas reconstruidos a 
partir de este gen ARNr 16S. Además, este tipo de análisis proviene de señales sobre el potencial metabó-
lico y la diversidad ecológica de una comunidad por comparación con bases de datos de ADN (Riesenfeld 
et al., 2004; Hoff et al., 2008) que sería el caso de este estudio.
Posteriormente, se realizan análisis bioinformáticos de las secuencias en crudo desde los datos piro-
secuenciados y así, se pasa a corregir los errores de secuenciación y a analizar los datos de ADN. Estos 
análisis informáticos se pueden dividir en dos trayectorias según el tipo de análisis genético realizado 
previamente: si se amplifica el genoma entero para identificar taxonómica y filogenéticamente las bacte-
rias de las muestras o si se amplifica solo un gen, en nuestro caso el gen marcador de bacterias ARNr 16S 
(Kuczynski et al., 2011). Con las secuencias del gen marcador ARNr 16S se realizaron los análisis bioinfor-
máticos descritos más adelante en el apartado de material y métodos de la tesis. 
La metagenómica basada en secuenciación consta de la construcción de una biblioteca de ADN (ampli-
cones) formada a partir de muestras originales presentes en un medio a partir de la amplificación del gen 
ARNr 16S. Estas bibliotecas deben cruzarse con bases de datos donde para cada secuencia se conoce la 
taxonomía de la bacteria y por tanto nos permite inferir la taxonomía de nuestras secuencias por compara-
ción. Hay varias bases de datos, las más utilizadas son: NCBI (www.ncbi.nim.nith.gov), Greengenes (Wer-
ner et al., 2012), SILVA (Pruesse et al.,2007) y Ribosomal Database Project II (RDP III) (Cole et al., 2009).
1.6.2 Ventajas de la metagenómica: técnicas de secuenciación de última 
generación (Next Generation Sequencing): pirosecuenciación 454.
Aunque la secuenciación del ADN ha existido desde 1970  (Sanger,  1975, 1977) era una técnica bastante 
cara y además la construcción de una biblioteca a partir de clones requería bastante tiempo. Con la apari-
ción sobre el año 2005 de las técnicas de última generación llamadas (Next Generation Sequencing) (Ven-
ter, et al., 2004; Margullies et al., 2005) se ha llegado a abaratar el coste del análisis de ADN de manera 
significativa (100 veces menos). Gracias a esta técnica, los científicos empezaron a explorar la diversidad 
microbiana presente en distintas muestras ambientales, cosa que hasta entonces era imposible de reali-
zar, aumentando así, los estudios de ecología microbiana.
La metagenómica tiene la ventaja sobre otras técnicas tradicionales de proveer de una enorme cantidad 
de información sobre la diversidad de comunidades microbianas además de permitir llevar a cabo estudios 
más complejos de simbiontes relacionados con el intestino de distintos insectos y humanos (Turnbaugh 
et al., 2009). De esta manera, se puede  profundizar sobre el complejo sistema biológico de interacciones 
entre bacterias y huésped.
Las modernas técnicas genéticas de secuenciación de ADN en las que se basa, nos han permitido acce-
der a la diversidad de microorganismos desconocidos hasta entonces (microorganismos no cultivables). 
El 99% de casi todos los microorganismos que podemos encontrar en los distintos medios de la tierra, 
permanecen todavía sin cultivar (Amann et al. 1990). Debido a que los microorganismos no cultivables 
son una fuente desconocida de nuevas enzimas y capacidades metabólicas es interesante conocer este 
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tipo de microorganismos (Knight et al., 2009). Además, son una fuente importante de información sobre 
la gran diversidad de microorganismos y su distribución en el medio, aumentando nuestro conocimiento 
sobre los factores que afectan a estas distribuciones en el contexto de la ecología y evolución microbiana 
(Lozoupone et al., 2006). Con estas técnicas utilizadas de Next Generation Sequencing (NGS) se ha podido 
identificar numerosas especies de bacterias que tienen densidades muy bajas, que constituyen lo que se 
ha denominado la biosfera rara ( Sogin et al., 2006; Knight et al., 2009; Kunin et al., 2010, Pedrós-Alió, 
2012), presente en diferentes ecosistemas como los marinos (Sogin et al., 2006, Huber et al., 2007), en 
suelos (Roesch et al., 2007) y en el intestino humano (Turnbaugh et al., 2009). 
Las técnicas de última generación (NGS) son más precisas y sensibles a la variación genética entre 
comunidades bacterianas que otras técnicas moleculares utilizadas anteriormente, como T-RFLP o ARI-
SA, donde solo se utilizaba la amplificación clonada del ADN por la técnica de Reacción en Cadena de la 
Polimerasa (PCR) para llegar a analizar la diversidad, estructura y composición microbiana sin secuenciar 
el ADN. Por lo tanto, a pesar de la gran cantidad de técnicas moleculares basadas en PCR disponibles 
como: el análisis Automatizado del Espacio Intergénico Ribosomal (ARISA), el análisis de Polimorfismo de 
la longitud del fragmento de restricción terminal (T-RFLP), la  electroforesis en gel con gradiente de des-
naturalización (DGGE) y los Chips de ADN o microarray de ADN, se ha elegido la técnica de secuenciación 
con  pirosecuenciación 454 (Ronaghi et al., 1996,1998, 2002) para la obtención de perfiles de diversidad, 
estructura y composición microbiana. 
Sin embargo, estas técnicas de secuenciación producen una serie de errores en la variación genética que 
pueden ser corregidos con posteriores análisis bioinformáticos que nos permiten a su vez, describir esta 
estructura, composición y diversidad microbiana a un nivel más detallado (taxonómico y filogenético) (Ha-
mady y Knight, 2009) que es útil para el objetivo de nuestro estudio y serán desarrollados más adelante.
En 1990 se inauguró definitivamente el Proyecto Genoma Humano que fue un proyecto de investigación 
científica con el objetivo fundamental de determinar la secuencia de pares de bases químicas que compo-
nen el ADN humano e identificar y cartografiar los aproximadamente 20.000-25.000 genes del genoma 
humano desde un punto de vista físico y funcional. Al principio, la técnica de secuenciación utilizada en 
este proyecto era la de Sanger, lo que ralentizaba y encarecía el mismo. Sin embargo, gracias a la im-
portancia de este proyecto se desarrollaron mucho las técnicas de secuenciación. Gracias a la mejora de 
estas técnicas se comenzó a definir la secuenciación de última generación (NSG). El Proyecto Microbioma 
Humano (Turnbaugh et al., 2007) realiza un estudio de las comunidades microbianas que ocupan distin-
tos hábitats del cuerpo humano, en especial el intestino (Turnbaugh et al., 2009). En estos estudios se 
ha encontrado una gran diversidad de microorganismos en muestras tan diversas como piel (Fierer et al., 
2008), boca (Zaura et al., 2009), intestino (Turnbaugh et al., 2009, Qin et al., 2010), y vagina (Brotman et 
al., 2010) del cuerpo humano para investigar más sobre las enfermedades humanas.
Aunque los estudios de metagenómica son interesantes para evaluar la diversidad y composición mi-
crobiana sin necesidad de aislar los microorganismos, las técnicas utilizadas para realizar estos estudios 
tienen también sus limitaciones. Estas limitaciones necesitan ser evaluadas a partir de los distintos fac-
tores que las limitan. Por lo tanto, se tendrá en cuenta como es de representativa una muestra, como 
se realiza un muestreo, y como de difícil es acceder a la biosfera rara con estas técnicas (Elshahed et al., 
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2008). Para mejorar estas limitaciones, se intenta optimizar distintas fases antes de la aplicación de 
las técnicas moleculares de secuenciación de última generación (NSG), es decir, se intenta realizar una 
adecuada recogida de muestras, optimizar el tipo de extracción de ADN y  minimizar  la contaminación en 
muestras de suelo (Lombard et al., 2011). 
Lo mejor es elegir un método de extracción de ADN teniendo en cuenta sus limitaciones y llegar a un 
compromiso entre calidad y cantidad de ADN que nos permita analizar posteriormente estos extractos 
para llevar a cabo el análisis de diversidad microbiana adecuado para nuestro estudio. Además, en este 
estudio se profundiza con la técnica de pirosecuenciación 454 basándonos en el gen ARNr 16S que es 
marcador universal para bacterias que trabaja directamente con la variabilidad genética entre microor-
ganismos y debido a su universalidad, es más objetivo en la descripción de la diversidad, composición 
y estructura de las comunidades microbianas que las otras técnicas moleculares o técnicas basadas en 
caracteres morfológicos, fisiológicos y estructurales.
1.6.3 Tipo de técnica empleada de secuenciación de última generación 
(Next Generation Sequencing): pirosecuenciación 454. Descripción de la 
técnica de pirosecuenciación 454.
Como alternativa al análisis molecular por clonado de amplicones (productos de PCRs), surgen las técnicas 
de última generación (Next Generation Sequencing) que se basan en secuenciación más avanzada del ADN 
extraído en muestras ambientales.
Estas técnicas incluyen distintos pasos: extracción del ADN de las muestras, pegarlo a alguna estruc-
tura, extender y amplificar la señal con algún esquema de color, detectar el fluorocromo por microscopía, 
interpretar las series de puntos como cadenas cortas de ADN, las cadenas oscilan entre 30 y 700 pares de 
bases, interpretar las múltiples imágenes que genera el secuenciador, obtener y trabajar las secuencias.
La pirosecuenciación se basa en el secuenciado por síntesis:
•	  El ADN se rompe en piezas de 500-1400 bp, se une a adaptadores y se amplifica en bolas por PCR 
(PCR por emulsión)
•	 Las bolas con el ADN pegado se disponen en pocillos (una bola por pocillo) en un plato que tiene 
millones de pocillos
•	 El ADN se secuencia añadiendo polimerasa y bases de ADN que contienen pirofosfato. Las diferen-
tes bases (A,G,C,T) se añaden secuencialmente en una cámara de flujo.
•	 Cuando se añade una base complementaria a la de la cadena que se está secuenciando el pirofos-
fato se libera y produce luz
•	 La luz se detecta y utiliza para determinar la base que se ha añadido
La longitud y precisión de las secuencias obtenidas son de crucial importancia para la elección de una 
tecnología de secuenciación. Durante la última parte del siglo XX las técnicas de secuenciación revolucio-
naron el campo de la biología molecular. En 1970 las técnicas desarrolladas por Maxam-Gilbert (Maxam et 
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al., 1977) y Sanger (Sanger et al., 1977) aumentaron las posibilidades de buscar nuevos genes y sus funcio-
nes. En el caso del 454 las longitudes de lectura estaban por encima de 500bp, sin embargo las reacciones 
incompletas hacían disminuir esta longitud y precisión de las secuencias (Figura 5).
Uno de los motivos para elegir una tecnología de secuenciación es porque la cantidad de tiempo y tra-
bajo es menor, y por la posibilidad de automatizar los pasos de síntesis de secuencias de ADN. Para llevar 
a cabo estas técnicas el ADN diana tiene que ser amplificado. Se necesita, por lo tanto, realizar amplifi-
caciones por Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR). En la pirosecuenciación, las muestras de PCR 
purificadas son directamente analizadas por un monitor a tiempo real para registrar las incorporaciones de 
nuevas bases a la cadena diana.  Con la tecnología de Sanger (Sanger et al., 1977), la secuenciación no está 
totalmente automatizada porque las reacciones de secuenciación son purificadas y luego separadas por 
Figura 5. Comparación de las técnicas convencionales de secuenciación con Sanger  con la técnica de pirosecuen-
ciación 454.
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fragmentos de ADN. La purificación de los fragmentos ha sido llevada a cabo por la precipitación con eta-
nol que incluye varias operaciones manuales, por lo tanto, este sistema no está totalmente automatizado 
como en el caso de la pirosecuenciación. Con la pirosecuenciación el sistema está automatizado porque 
incluye una separación de los fragmentos por bolas líquidas de magnetita (Wahlberg, 1992). 
La capacidad de pirosecuenciar en paralelo simultáneamente con técnicas de pirosecuenciación 454 
(Margulies et., 2005) que se encuentran implementadas en el Secuenciador de Genoma Roche (GS) puede 
generar de 300,000-450,000 secuencias por ciclo. El modelo nuevo, GSFLX+ Titanium, permite obtener 
secuencias de hasta 700bp y se espera llegar pronto a las 1000bp.
La secuenciación por síntesis se describió por primera vez en 1985 (Melamede et al., 1985) y se basa en 
la adición secuencial de nucleótidos a un ADN diana que contiene un cebador añadido. Se va formando una 
nueva cadena de ADN (cadena complementaria) a partir del ADN diana en la región que está flanqueando 
el cebador que empleamos. Esta cadena complementaria va creciendo según el orden de nucleótidos en 
la secuencia original y se va copiando múltiples veces por una Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR). 
En 1997, Nyrén describió como la actividad de la PCR podía ser monitorizada por bioluminiscencia (Nyrén 
et al., 1997). Los nucleótidos etiquetados por fluorescencia han sido usados para la secuenciación por 
síntesis. Para minimizar la terminación no deseada y ser capaces de medir la incorporación de todos los 
nucleótidos el grupo etiquetado por fluorescencia tiene que ser movible para determinar el punto final de 
cada lectura. Esto se logra si se acompaña con una fotoescisión o separación por luz por reducción (Li et 
al., 2003, Mitra et al., 2003). Cuando se detecta la incorporación de un nucleótido a la cadena complemen-
taria de ADN que estamos secuenciando con luz, se necesita un número diferente de enzimas que realicen 
distintas actividades durante la síntesis. La secuenciación del ADN por pirosecuenciación ha determinado 
secuencias en tiempo real por bioluminiscencia de manera más rápida que otras técnicas de secuenciación.
Los pasos previos para llevar a cabo esta pirosecuenciación:
Centrándonos en la pirosecuenciación con el gen ARNr 16S se realizó una PCR específica para amplificar 
un fragmento comprendido entre las regiones hipervariables v2 y v3, del gen ARNr 16S del ARNr ribosó-
mico de bacterias. Para realizar la pirosecuenciación se utilizaron dos cebadores  (uno hacia delante V2F 
5’ AGYGGCGIACGGGTGAGTAA y otro inverso específicos de la región V3R 3’ ATTACCGCGGCTGCTGG (Will 
et al., 2010; Sundquist et al., 2007). Para empezar la pirosecuenciación con el pirosecuenciador 454 Roche 
FLX + Titanium se tiene que generar una biblioteca de amplicones a partir del ADN extraído previamente 
de las muestras. Para generar esta biblioteca de amplicones se realiza una PCR siguiendo los siguientes 
pasos: primero, se realiza una  fragmentación del genoma de la muestra por nebulización en pequeños 
fragmentos (300-800bp). Posteriormente, estos pequeños fragmentos son unidos a  adaptadores que 
identifican las secuencias diana gracias a los cebadores asociados en las regiones 3’ (reverse) y 5’ (forward) 
de las secuencias de origen. Se crea una biblioteca de ADN (amplicones) con los fragmentos de ADN unidos 
a estos adaptadores. Estos adaptadores se necesitan para delimitar las secuencias que serán amplifica-
das por una segunda PCR e inmovilizadas dentro de unas bolas líquidas de magnetita para la reacción de 
PCR por emulsión. Este ADN se une a otro adaptador porque necesita ser purificado antes de comenzar la 
siguiente PCR por emulsión dentro de las gotas líquidas. 
41
Introduccíón general
Cada muestra necesita estar asociada con una secuencia específica (etiqueta) que nos permita asignar 
cada secuencia a su muestra correspondiente. Por lo tanto, en esta segunda PCR se usó la técnica de eti-
quetado de ADN (Herbert et al., 2004; Kress et al., 2005).
Los cebadores anteriormente descritos fueron modificados al añadir etiquetas MID (multiplexing iden-
tifiers) para hibridarse con la diana de ~600bp de las muestras en regiones específicas diana de este 
gen: regiones V2F y V3R del gen 16sRNA (Bybee et. al., 2011). La pirosecuenciación requiere este tipo de 
técnica porque una limitación de esta es la capacidad para repartir físicamente las muestras en el plato 
(PicoTiter-Plate). A partir de estos cebadores unidos a etiquetas, se generó una biblioteca de productos 
de PCR que se pudieron analizar posteriormente en una placa PicotiterPlate (PTP)  por pirosecuenciación 
con 454 Roche GS FLX Titanium. Posteriormente, se realiza una PCR de emulsión: se forman fragmentos 
desnaturalizados de ADN llamado ADN diana de una hebra (sstADN). Para crear la biblioteca de sstADN los 
fragmentos son inmovilizados dentro de las gotas líquidas por emulsión. Cada gota líquida lleva una única 
molécula de sstADN. Cada molécula de sstADN capturada por su gota liquida se deposita dentro de un 
pocillo de una placa (chip) de fibra óptica llamada, Picotiterplate(PTP). Estas sstADN se amplifican (am-
plicones) y se crean hasta 10 millones de copias de ADN por una PCR en emulsión (emPCR) de una única 
diana de ADN dentro de cada gota liquida (microreactor). Estas copias de ADN van alineándose dentro de 
cada gota. Para llevar a cabo esto, se introduce una mezcla de aceite/agua (son reactivos de PCR). Debido 
a estas gotas de aceite, cada gota liquida es capturada dentro de cada microreactor para llevar a cabo la 
amplificación por PCR. Finalmente, los sstADN amplificados se liberan en el pocillo.
Preparación de la placa de secuenciación Picotiterplate(PTP).
Antes de introducir las sstADN amplificados por PCR de emulsión (emPCR) en el apartado anterior dentro 
de los pocillos de la placa Picotiterplate(PTP) se tiene que preparar la placa para realizar la pirosecuencia-
ción con el secuenciador de genoma Roche. La placa Picotiterplate(PTP) dispone de 1.6 millones de pocillos 
que pueden contener cada uno, una gota liquida del producto de PCR de emulsión junto a reactivos adicio-
nados al pocillo para llevar a cabo la síntesis de ADN. El diámetro de la placa es de 29 μm. Cada pocillo solo 
acepta una gota líquida con una molécula ADN (sstADN). Los sstADN amplificados en cada gota líquida 
se mezclan con 4 enzimas: ADN polimerasa, ATP sulfurilasa, apirasa  y luciferasa (Klenow H. et al., 1971) 
dentro de cada pocillo de la placa PicotiterPlate (PTP) y finalmente se realiza la secuenciación del ADN. 
Además, la placa PicotiterPlate (PTP) contiene un fluido con solución tampón + 4 nucleótidos. Estos 4 
nucleótidos, dNTPs (dATP, dTTP, dGTP o dCTP), se fijarán en un orden en cada ciclo de lectura según el 
ADN molde (sstADN).
Reacción de secuenciación: Pirosecuenciación dentro de la placa Picotiterplate (PTP).
Cada pocillo de la placa contiene una microesfera con los siguientes compuestos: las gotas líquidas de 
secuenciación (una gota/pocillo), un cebador específico que se une a una cadena de ADN sencilla molde a 
copiar (sstADN) en presencia de los 4 tipos de dNTPS, ADN polimerasa, ATP sulfurilasa, luciferasa y apira-
sa así como los sustratos APS (adenosina 5’ fosfosulfato) y luciferina. Las enzimas sulfurilasa y luciferasa 
aseguran que las gotas líquidas de ADN se mantengan en su posición para la reacción de secuenciación. 
Cada vez que se añade un nucleótido correcto a la nueva cadena ADN sintetizada, en la reacción se libera 
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una molécula de fósforo (pirofosfato) que se traducirá más tarde en luz (Ronaghi et al., 1996, 2001).
Procesamiento de datos con el secuenciador de Genoma Roche GS FLX:
La placa PicotiterPlate (PTP) es cargada en el Secuenciador de Genoma FLX, por esto a la técnica de piro-
secuenciación se le llama pirosecuenciación con Roche 454 GS FLX. Durante el flujo de nucleótidos en cada 
pocillo, se generan millones de copias de ADN (amplicones) que generan millones de series de imágenes 
en paralelo de datos sin procesar.
Más detalladamente, cuando un nucleótido complementario al ADN diana se añade dentro del pocillo, la 
enzima polimerasa extiende la cadena de ADN por la adición del nuevo nucleótido y se libera una molécula 
de pirofosfato que la sulfurilasa metaboliza a ATP y ese ATP es metabolizado por la luciferasa producien-
do una señal de luz que registra el secuenciador (Figura 6). Los nucleótidos (A, G, T, C) se añaden cada 
vez por separado y la placa necesita ser lavada entre cada adición para eliminar los nucleótidos que no se 
hayan añadido a la secuencia que se está amplificando.
 La placa (“PicoTiterPlateDevice”) de fibra óptica permite transmitir esta luz producida por la adición 
de un nucleótido nuevo por quimioluminiscencia, la cual llegará hasta la cámara CCD que captará las re-
acciones de luminiscencia y producirá una señal proporcional a la cantidad de pirofosfato liberado. Estas 
señales son visualizadas en imágenes que genera el Secuenciador de Genoma Roche GS FLX. El registro de 
intensidad de cada flujo “flow” es un “flowgram”, que es análogo a un cromatograma que investiga el or-
Figura 6. Actividades enzimáticas durante la pirosecuenciación hasta la secuenciación final del ADN original de las 
muestras.
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den de los residuos de los nucleótidos: A, C, G y T del ADN diana (Figura 7). Esta tecnología puede generar 
más errores en la síntesis de nuevo ADN que las técnicas tradicionales de secuenciación. Cuando tenemos 
muchos homopolímeros en nuestras secuencias, podemos tener problemas para resolver la intensidad de 
luminiscencia producida por nuestra secuencia de ADN molde. Esto puede llevar a problemas de homopolí-
meros largos sin identificar. Además, los solapamientos entre flujos “flows” puede causar inserciones que 
pueden estar cerca pero no adyacentes a los homopolímeros. También bajas concentraciones de un “flow” 
puede causar extensiones incompletas dentro de los homopolímeros. Según  Margulies et al. (2005) se 
encontró un exceso de “flowgramas” intermedios cuyos valores indicaban lecturas de pobre calidad. Para 
la secuenciación genómica, la tasa de error para lecturas únicas puede ser tan alta como 5-6%, pero el 
montaje de muchas lecturas solapadas pueden producir secuencias exactas por consenso (Golberg et al., 
2006, Moore et al., 2006) con tasas de error  por debajo de 0.03%. Sin embargo, la generación de secuen-
cias consenso para mejorar la precisión de los datos, no es apropiada para estudios que buscan informa-
ción sobre la variación natural de cada lectura.
La técnica de 454 pirosecuenciación se lleva a cabo principalmente para estudiar la estructura de pobla-
ciones microbianas hacia el análisis de secuencias cortas, por ejemplo secuencias del gen marcador ARNr 
16S (Sogin et al., 2006, Petrosino et al., 2009) desde una o más regiones hipervariables del ARN ribosómi-
co de microorganismos de muestras ambientales de ADN.
A partir de estas secuencias cortas, se puede extraer información de identidad taxonómica, diversi-
dad microbiana y abundancias relativas (Huber et al., 2007, Sogin et al., 2006). Los emparejamientos de 
cada secuencia cortas a las regiones hipervariables de filotipos conocidos (usando las bases de referencia 
correspondientes a los taxones de interés) proporcionan información para identificar taxonómicamente 
los microorganismos de las muestras. La mayor restricción en la resolución taxonómica con este tipo de 
técnica es la limitación de las bases de datos existentes. En algunos casos los asignamientos taxonómicos 
Figura 7. Procesado de secuencias con Genoma Roche GS FLX.
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se hacen hasta nivel organización de género y puede llegar hasta nivel de especie (Petrosino et al., 2009).
1.7 El gen ARN r 16 S como reloj molecular universal.
El gen ADNr 16S se considera como el “gold standard” en ecología microbiana, ya que es de fácil ampli-
ficación con cebadores universales, tiene regiones conservadas y variables, está presente en todos los 
microorganismos, permite inferir relaciones filogenéticas y utilizando la enorme base de datos de este gen 
(que comenzó a construirse en 1980) permite asignar identidad taxonómica a los secuencias detectadas. Y 
lo más importante, se ha demostrado que un pequeño fragmento del gen ARNr 16S  proporciona la misma 
información que la secuencia completa del mismo para el análisis de comunidades, incluyendo aquellos 
basados en árboles filogenéticos (Liu et al. 2007, 2008; Wang et al. 2007). Además el ARNr ofrece tres 
ventajas sobre el ADN: 
1. Los ribosomas son los sitios de síntesis de las proteínas, el contenido celular ribosómico (y así el 
ARNr) son directamente correlacionados con las actividades metabólicas y velocidad de crecimiento 
(Wagner, 1994). Una alta proporción de secuencias de ARNr de muestras de suelo deberían corres-
ponderse con microorganismos metabólicamente activos (Felske et al., 1996). Los resultados con el 
ARNr pueden  ser comparados con los del ADNr extraído (Felske et al., 1996) para hacer simultánea-
mente estimas de las comunidades microbianas durmientes y metabólicamente activas. 
2. Las secuencias de ARNr están presentes en células con un mayor número de copias que el ADNr, por 
eso pueden detectarse fácilmente (Moran et al., 1993). 
Los análisis filogenéticos se basan en el estudio de la evolución y desarrollo de las diferentes especies 
comparando sus secuencias y es la forma más precisa y confiable para inferir las relaciones filogenéticas 
de diferentes organismos. Estos datos son preferibles sobre otros datos moleculares porque poseen cer-
canías evolutivas y permiten interpretaciones cuantitativas y directas de la diversidad bacteriana según 
su origen evolutivo. Además, va generando una creciente base de datos para obtener referencias poste-
riores. La filogenia bacteriana se basa en el análisis de marcadores moleculares, en este caso, el gen ARN 
16Sr que tienen un gran potencial para estudiar la diversidad y filogenia bacteriana (Tringe y Hugenholtz, 
2008). Además, debido a que la técnica de pirosecuenciación requiere fragmentos cortos de ADN, los 
estudios de diversidad y filogenia basados en el gen ARNr 16S son idóneos para aplicar esta tecnología de 
última generación(NGS)(Jonasson et al., 2002).
El ADNr de bacterias se presenta en repeticiones tándem y está formado por tres moléculas altamente 
conservadas (ADNr 16S, ADNr 5S y  ADNr 23S), separadas por dos espaciadores con elevadas tasas de 
sustitución (ITS1 e ITS2). El tamaño, número de secuencias y estructuras secundarias de las tres molé-
culas están conservados en bacterias (Maidak et al., 1997). Estas repeticiones en tándem se encuentran 
conservadas a lo largo de todo un genoma y evolucionan concertadamente, lo que se atribuye a eventos 
recombinatorios como entrecruzamiento desigual y conversión génica. Estas secuencias, por la baja tasa 
de sustitución que presentan, son extremadamente útiles en el planteamiento de hipótesis de relaciones 
filogenéticas de bacterias con tiempos de divergencia muy antiguos (Hillis et al., 1991).
El ribosoma 70 S tiene dos subunidades desiguales en tamaño: subunidad pequeña (30s) y subunidad 
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grande (50s). La subunidad pequeña (30s) es una molécula de ARNr 16S y 21 proteínas diferentes, mien-
tras que la subunidad grande (50S) tiene una molécula de ARNr 5.8S (para identificar procariotas) y otra 
de ARNr 28S(para identificar eucariotas), con 30-40 proteínas diferentes (Hillis et al., 1991 y Rajendhran, 
et al., 2010)
Aunque estas tres moléculas están conservadas dentro de las bacterias, el gen 16S es el más conser-
vado de todos y se ha propuesto como un cronómetro molecular para estudios de taxonomía y filogenia 
de bacterias, a partir de la construcción de árboles filogenéticos (Woese, 1987). Mediante el análisis de las 
secuencias parciales del ARNr 16S  es posible encontrar patrones de secuencias específicos para grupos, 
especies o incluso serotipos bacterianos. Para la identificación de los microorganismos a ese nivel, se 
han desarrollado pequeñas sondas específicas de la región variable del ARNr 16S. Las diferencias en las 
regiones conservativas proporcionan así mismo secuencias para el diagnóstico de grupos de organismos 
relacionados y pueden ser usadas como dianas para sondas específicas de oligonucleótidos. Las regiones 
que se utilizan en este estudio son las regiones semiconservativas e hipervariables mencionadas anterior-
mente, regiones v2 y v3 del gen ARNr 16S del ARNr ribosómico de bacterias. (Will et al., 2010; Sundquist 
et al., 2007). La hibridación con sondas específicas permite la identificación rápida de un gran número 
de aislados, al mismo tiempo que posibilitan la detección directa de microorganismos concretos en las 
muestras, usando un extracto de ácidos nucleicos como diana. La sensibilidad de las pruebas puede ser 
aumentada in vitro aplicando la técnica de la reacción en cadena de la polimerasa (PCR). A partir de un pe-
queño fragmento de ADN, es posible amplificar una secuencia diana hasta unos cuantos microgramos, los 
cuales pueden ser secuenciados directamente o pueden ser utilizados como diana de una sonda específica 
para futuros análisis de diversidad microbiana.
La precisión de las inferencias filogenéticas de las secuencias del gen ARNr 16S, depende en un número 
de bases comparadas y para ser completamente efectivas, al menos deben tener un mínimo de 1000 
bases para cada organismo. Para realizar estas inferencias filogenéticas, se mantiene el principio de que 
el origen de los cloroplastos y mitocondrias es bacteriano y que los genomas de estos orgánulos eucario-
tas están en varios grupos del dominio bacteria (Margulis et al., 1967,  Kossel et al., 1980, Küntzel et al., 
1981, Grant et al., 1982, Spencer et al., 1984, Palmer et al.,1985, Evrard et al., 1990). Las mitocondrias y 
cloroplastos son  orgánulos que tiene su propio material genético. Tiene determinados genes exclusivos 
y toda una maquinaria de regulación transcripción y traducción necesaria (código genético propio de mi-
tocondrias). La actividad y replicación del genoma extranuclear son totalmente autónomos, así como la 
regulación, aunque en determinados casos está coordinada por el núcleo. 
Para hacer estas inferencias filogenéticas se comparan pares de secuencias del gen ARNr 16S  de dos or-
ganismos distintos y se observan las diferencias con la distancia evolutiva entre organismos (los cambios 
en las bases nucleotídicas determinan cambios en la evolución de los organismos). Estas secuencias del 
gen se han mantenido uniformes a lo largo de la evolución y tienen regiones hipervariables que se diferen-
cian entre las especies por lo que se ven claramente diferencias entre los distintos microorganismos. Así 
se pueden construir árboles filogenéticos.
En tres décadas de estudios de filogenia molecular, los investigadores han recopilado un robusto mapa 
de la evolución de la diversidad de la vida, enseñando que la principal fuente de la diversidad de vida es la 
46
microbiana (Woese, 1987).  Las propiedades generales de los representantes de los tres dominios indican 
que la vida inicial estaba basada en la nutrición inorgánica, y que la fotosíntesis y el uso de compuestos 
orgánicos, y el metabolismo energético vinieron comparativamente después. Las aplicaciones de los mé-
todos de la filogenia molecular para el estudio de los ecosistemas naturales microbianos, sin el requeri-
miento tradicional del cultivo, han originado el descubrimiento de linajes evolutivos inesperados; miem-
bros de algunos de estos linajes están sólo lejanamente relacionados con organismos conocidos, pero son 
suficientemente abundantes, por lo que es probable que hayan impactado en la química de la biosfera.
Por lo tanto el análisis del gen ARNr 16S  es utilizado para dos aplicaciones: 1) identificación y clasificación 
de cultivos puros aislados, y 2) para estimas de diversidad bacteriana en muestras donde no se pueden cul-
tivar las bacterias y se utilizan disciplinas de metagenómica y pirosecuenciación para ello (Petrosino et al., 
2009). En este último análisis nos basaremos para abordar nuestro estudio más adelante. 
El ARNr 16S  es un reloj molecular que sirve como herramienta para determinar el tiempo de divergencia 
entre dos especies. Para que sirva como tal tiene que cumplir ciertos supuestos: La tasa de mutaciones 
no varía a lo largo del tiempo o al menos puede promediarse según el tiempo a medir, que las mutaciones 
puntuales deben ser al azar, y otra que el ADN de los microorganismos a comparar tiene que tener la misma 
probabilidad de mutar y lo hace a la misma velocidad. Además, tiene que tener distribución universal en 
todos los organismos y no estar limitado a un grupo taxonómico; no estar sujeto a transmisión horizontal, 
poseer una constancia funcional (de modo que la presión selectiva que actúe sobre la molécula sea mínima); 
la longitud de la secuencia deben ser suficientes para las estimaciones de semejanzas bajas tengan validez 
estadística; la tasa de cambio, al menos en una parte de la molécula, debe ser suficientemente baja para 
permitir la detección de las relaciones evolutivas lejanas y des del punto de vista metodológico nos interesa 
que no sea excesivamente larga para poder aplicar técnicas de secuenciación. 
La elección de este primer universal o marcador universal se realizó teniendo en cuenta distintas carac-
terísticas del cebador. El gen ARNr 16S, era un gen   que actuaba como reloj molecular y era idóneo para los 
análisis que se iban a llevar a cabo de diversidad bacteriana a nivel taxonómico y filogenéticos asociadas a 
lombrices de tierra. El cebador tenía una buena cobertura taxonómica, es decir, se tuvo en cuenta que fuera 
un cebador específico para bacterias. Para ello se utilizó la región hipervariable y conservativa V2 y V3 que dio 
información filogenética de las bacterias desde fragmentos cortos del gen (entre 100-250bp). 
La elección de este cebador es idóneo para realizar análisis de diversidad por su sensibilidad a los taxones 
bacterianos de baja abundancia y para los análisis filogenéticos porque nos informa de las divergencias entre 
bacterias dentro de su filogenia para realizar más detalladamente clasificaciones taxonómicas y representar-
las en árboles filogenéticos de bacterias asociadas a lombrices. Este cebador tiene una larga serie de datos 
de referencia, ya que se fueron registrando desde los comienzos de su utilización para análisis taxonómicos 
de diversidad y filogenia.
1.8 Ventajas de la técnica utilizada de múltiples barcodes primers 
con pirosecuenciación (ADN barcoding).
Esta tecnología de pirosecuenciación con múltiples cebadores y etiquetas (Binladen et al., 2007; Parameswa-
ran et al., 2007; Meyer et al., 2008; Hamady et al., 2008; Turnbaugh et al., 2009; Lennon et al., 2010) es 
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una tecnología automatizada y eficiente. Se usan unas etiquetas para cada muestra que permite llevar 
a cabo estudios de ecología microbiana que aceleran la profundidad de análisis de una mayor cantidad 
de muestras simultáneamente, además de reducir el coste por muestra. Esta técnica es exitosa cuando 
existe variabilidad temporal y espacial de la comunidad diana.
Esta técnica de pirosecuenciación (Sundquist et al., 2007) está limitada por dos factores: la corta lon-
gitud de lectura de los fragmentos y las referencias de datos incompletas que existen sobre la identifi-
cación de bacterias con el gen ARNr 16S. Esto último se suple actualmente debido a la mayor cantidad 
de bacterias incorporadas a esta referencia de datos base de datos (“database” del Centro Nacional de 
Biotecnología de la Información (NCBI) de US: www.ncbi.nim.nith.gov), donde las secuencias de ADN 
analizadas se comparan con secuencias registradas en la base de datos con herramientas informáticas 
tipo BLAST. 
Actualmente, la ventaja de usar este tipo de secuenciación de última generación (Next Generation 
Sequencing) es que ha mejorado la longitud de lectura de fragmentos de ADN a la vez que se han re-
ducido los errores de secuenciación. Se realizaron mejoras para aumentar la longitud de secuencias por 
encima de 200bp  gracias a la introducción de lavados con la enzima apirasa entre nucleótidos añadidos 
que quitan los productos inhibitorios que dejan las enzimas en las reacciones anteriores (Mashayeskhi 
y Ronaghi, 2007).  Según un estudio reciente de Yang et al. (2010) el promedio de longitud de lecturas 
conseguido era de 347bp. Recientemente, la longitud de las secuencias generadas por las tecnologías 
NGS ha aumentado con el nuevo generador de secuencias (GS) FLX Titanium series (Roche, USA). Aho-
ra posible conseguir más de 1 millón de lecturas (>400 bp) durante una única carrera/pasada/ejecución 
del secuenciador. Pero esta mejora está todavía limitada por el set de cebadores utilizados para el gen 
de interés. El tamaño de los fragmentos es un factor crucial en pirosecuenciación (amplicones >500bp 
no amplifican bien en la PCR de emulsión que se realiza en este tipo de secuenciación). Por esto, un 
set de cebadores que generen fragmentos de largas secuencias de ADN no podrán utilizarse para piro-
secuenciación. Según Gharizadeh et al. (2003) utilizar múltiples grupos específicos de cebadores para 
secuenciar vence esta limitación de cortas lecturas de fragmentos de ADN. Estos cebadores se añaden, 
pero solo uno, hibridará con el diana y funcionará como primer diana. Esto mejora la calidad de las 
secuencias amplificadas ya que descarta con más precisión las secuencias no específicas a la región 
semiconservativa del gen ARNr 16S. 
1.9. Objetivos generales.
El objetivo general de la tesis es determinar cómo las lombrices de tierra modifican las comunidades bacte-
rianas durante la descomposición de la materia orgánica. Para esto se realizarán 3 experimentos que permiti-
rán estudiar qué factores son los que delimitan estos efectos: la dieta (capítulo 1), el tipo de lombriz de tierra 
(capítulo 2) y el tiempo (capítulo 3). 
En el capítulo 1 se estudian los cambios en composición y diversidad bacteriana debidas a la dieta que 
reciben las lombrices de tierra estiércoles de caballo, cerdo y vaca. Para estudiar este efecto se estudian las 
deyecciones de la lombriz E.andrei. Se sabe que las dietas difieren en su composición y diversidad bacteriana 
(Lores et al., 2006), por lo que esta diferente composición y diversidad bacteriana podría estar influyendo en 
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los cambios de composición y diversidad bacteriana en el intestino de E. andrei cuando la lombriz se alimente 
de los diferentes estiércoles ganaderos (vaca, caballo y cerdo). A pesar de que la dieta puede ser un factor 
determinante en la composición de las bacterias intestinales en diferentes especies animales (Gordon J.l., 
2008; Engel et al., 2012; Chandler et al., 2011) incluyendo entre ellos las lombrices de tierra (Egert, et al., 
2004, Knapp, et al., 2009, Nechitaylo, et al., 2010, Gómez-Brandón, et al., 2011, 2012), se ha encontrado que 
animales de la misma especie tienen bacterias comunes en sus intestinos, independientemente del tipo de 
alimentación (Schmitt S. et al. 2011, Roeselers G. et al., 2011). Por lo tanto, además de estudiar el factor dieta 
y su influencia en los cambios de diversidad bacteriana del  microbioma intestinal básico de la lombriz, se 
estudia la existencia de un grupo de bacterias que están sometidas a presiones selectivas diferentes debido 
a las propias condiciones del intestino de la lombriz E. andrei, independientemente de la dieta.
En el capítulo 2 se estudian los cambios de composición y diversidad bacteriana debidos a diferentes espe-
cies de lombrices de tierra. Algunos investigadores han estudiado el efecto de distintas especies de lombri-
ces (que pertenecen a distinta categoría ecológica) sobre la composición de bacterias del suelo implicadas en 
la mineralización con nitrógeno de los suelos (Postma-Blaauw et al., 2006). Encontraron que la mineraliza-
ción del nitrógeno tiende a ser similar en función de la categoría ecológica. También, se ha propuesto para las 
lombrices endogeas un sistema de digestión mutualista (Lavelle y Spain 2001), en el que los microorganis-
mos ingeridos son estimulados durante el tránsito intestinal, favoreciendo los procesos digestivos de estas 
lombrices de tierra. Lo cierto, es que estudios con isótopos naturales han demostrado que las lombrices de 
tierra pertenecientes a las diferentes categorías ecológicas tienen perfiles isotópicos claramente diferencia-
dos, indicando que se alimentan de diferentes fuentes de C y N (Curry y Schmidt 2007). Esto sugiere que los 
procesos digestivos deberían ser diferentes. Por tanto, es importante conocer cómo las lombrices de tierra de 
diferentes categorías ecológicas modifican los microorganismos durante el tránsito intestinal, ya que los mi-
croorganismos son los responsables de la mayoría de las reacciones necesarias para el ciclado de nutrientes. 
Por lo tanto, las características de las distintas categorías ecológicas en las que se engloban las lombrices de 
tierra (epigeas, endógenas y anécicas) influyen en su modo de acción sobre el resto de la fauna y microbiota 
descomponedora (Lavelle y Spain, 2001).
En el capítulo 3 se estudian los cambios a corto y largo plazo debido a las lombrices de tierra sobre la 
composición y diversidad bacteriana. Para realizar esto se estudian los cambios en composición y diversidad 
de las deyecciones y vermicompost producidos por dos especies de lombrices epigeas E. andrei y E. fetida a 
partir de estiércol de cerdo. Las lombrices interaccionan con los microorganismos a través de los procesos 
asociados al intestino, en los cuales los microorganismos y la materia orgánica sufren modificaciones para 
luego ser excretados al medio en forma de deyecciones. Una vez expulsadas las deyecciones sufren procesos 
de envejecimiento y/o colonización al estar en contacto con material no digerido, dando lugar al vermicom-
post. Trabajos preliminares muestran una reducción significativa de la biomasa bacteriana tras el paso por 
el tubo digestivo de las lombrices de tierra, lo mismo que a lo largo del proceso de vermicompostaje (Aira 
et al., 2009, 2010; Gómez-Brandón et al., 2012; Parthasarathi et al., 2006). Nuestro objetivo es estudiar si 
estos cambios marcados en biomasa y actividad son acompañados de caídas en la diversidad bacteriana y si 
estos cambios dependen de los diferentes procesos digestivos de estas dos especies de lombrices de tierra 
utilizadas (E. andrei y E. fetida) y también depende del tiempo de maduración del sustrato procesado por las 
mismas (cast y vermicompost)..
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2.1. Lombrices de tierra, medios de cultivo y estiércoles utilizados
2.1.1. Lombrices de tierra mantenidas en cultivos.
Las especies de lombrices de tierra utilizadas fueron las lombrices epigeas Eisenia andrei y Eisenia fetida 
que se recogieron de los cultivos montados en la Facultad de Biología de la Universidad de Vigo donde se 
mantienen bajo las mismas condiciones de temperatura (20ºC) y diferentes dietas para cada una de las 
especies (estiércol de cerdo, vaca y caballo). Además, se utilizaron otras especies de lombrices de tierra 
de distinta categoría ecológica: anécicas (Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris), epigeas (Dendrobaena 
hortensis, Perionyx excavatus), se recogieron de distintos cultivos montados en la Facultad de Biología 
de la Universidad de Vigo en las mismas condiciones de temperatura que los demás cultivos (20ºC) y se 
mantienen con una dieta de estiércol de caballo.
2.1.2. Estiércoles utilizados.
Los estiércoles de vaca y caballo fueron recogidos en granjas de Zamáns (Vigo, Pontevedra). El estiércol 
de cerdo se recogió en una explotación agropecuaria de Tomiño (Pontevedra). Los tres estiércoles (vaca, 
caballo y cerdo) se congelaron a -20 ºC, para evitar posibles contaminaciones debidas a la presencia de 
capullos y lombrices en los mismos. Tras 2 días, se descongelaron, se homogenizaron y se almacenaron en 
las mismas condiciones (20ºC) dentro de la zona donde estaban montados los cultivos.
2.2. Obtención de muestras: protocolos de esterilización y alma-
cenamiento
2.2.1. Obtención de deyecciones.
Se recogieron 10 lombrices adultas de cada una de las especies de lombrices de tierra utilizadas (Lumbricus 
friendi, Lumbricus terrestris, Eisenia andrei, Eisenia fetida, Dendrobaena hortensis y Perionyx excavatus) de 
sus cultivos respectivos (vaca, caballo y cerdo) y se dispusieron en placas Petri. Las placas se montaron 
con ¼ de estiércol y ¾ de vermicompost del cultivo (este vermicompost pertenecía a la cama del respec-
tivo cultivo donde se recogían las lombrices) y se almacenaron a 20ºC en la cámara de cultivo. Como las 
lombrices eran suficientemente grandes para recoger sus deyecciones, se mantuvieron  todas las placas 
a esta temperatura para la posterior recogida de muestras de lombriz: deyecciones y vermicompost. Cada 
semana, se le daba de comer a las lombrices que estaban en placas Petri sus respectivos estiércoles (vaca, 
caballo y cerdo). 
Para obtener las deyecciones, se siguió el protocolo de Gómez-Brandón et al. (2011) con algunas modifi-
caciones. Según este protocolo, tres días después de darles comida a las lombrices mantenidas en placas 
Petri a 20ºC, se retiraron las lombrices de sus placas y se lavaron 3 veces con agua destilada. Se dispuso 
cada lombriz en una placa Petri estéril con papel de filtro humedecido en su base y otro cubriendo la lom-
briz. Tras 24 horas a 20ºC, se recogieron las deyecciones de todas las lombrices con una espátula estéril 
y se transfirieron a tubos eppendorf de 1,5mL. Las lombrices se retiraron del papel de filtro y se volvieron 
a colocar en sus placas. Antes de comenzar con la colocación de lombrices en las placas Petri estériles, 
se lavó toda la cabina de flujo laminar con etanol (70%) y se colocó todo el material autoclavado (pinzas, 
puntas, 2 vasos de cristal (uno para poner agua destilada donde limpiar la lombriz dentro de la cabina, y 
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otro para hidratar los filtros autoclavados), papel de filtro y agua destilada) durante 15 minutos bajo luz 
UV( lámpara germicida tipo UV) dentro de la cabina para evitar posible contaminación ambiental de las 
muestras en la zona de trabajo.
Para la obtención de deyecciones se esterilizó el material cada vez que iba a ser utilizado. Así, las placas 
Petri nuevas estériles fueron lavadas tras cada recogida de deyecciones de cada lombriz. Esta limpieza se 
realizó con jabón y agua destilada. Antes de empezar con la colocación de lombrices en las placas Petri 
para recoger sus deyecciones, se colocaron las placas Petri dentro de la cabina de flujo laminar modelo 
870-FL bajo luz UV (CRUMA Material de Laboratorio, S.A) durante 15 minutos para evitar contaminación 
ambiental en las mismas.
Las modificaciones introducidas a este protocolo fueron las siguientes: Primero, se recogieron las lom-
brices de sus placas Petri donde estaban alimentándose y se lavaron dos veces en agua destilada fuera de 
la cabina de flujo laminar. Luego, se colocaron las lombrices en vasos de cristal lavados con agua destilada 
y etanol 70% cosmético y se transportaron a la cabina de flujo laminar. Se colocó un poco de agua destilada 
para evitar que se estresaran durante el traslado. Los vasos que transportaban a las 10 réplicas de cada 
especie de lombriz eran lavados con agua y etanol al cambiar de especie de lombriz. Todas las lombrices 
se lavaron una última vez en agua destilada dentro de la cabina de flujo laminar para evitar contaminación 
ambiental. Finalmente, se procedió a la colocación de cada lombriz en placas Petri con filtros autoclavados 
para la recogida de deyecciones con las condiciones de esterilidad de la cabina y material autoclavado 
arriba descritos. Tras la limpieza de cada lombriz dentro de la cabina de flujo laminar, se lavaron las pinzas 
con etanol cosmético 70%. Cada lombriz lavada se colocó en su respectiva placa Petri estéril con papel de 
filtro autoclavado. Se retiró el agua destilada sucia del vaso de cristal donde se había lavado la lombriz 
y se realizó una limpieza de éste. Tras el cambio de especie de lombriz, se realizaba la limpieza del vaso 
con agua destilada sucia. Es decir, se utilizó un mismo vaso autoclavado, que fue lavado varias veces tras 
el cambio especie de lombriz estudiada, para limpiar todas las especies de lombrices bajo cabina de flujo 
laminar. Esta limpieza del vaso cristal con agua destilada sucia, se realizó con agua destilada y etanol cos-
mético 70%. Luego, se dejó bajo luz UV (CRUMA Material de Laboratorio, S.A) durante 10 minutos dentro 
de la cabina de flujo laminar para esterilizarlo. 
Después, todas las placas Petri con lombrices colocadas en papel de filtro humedecido se almacenaron 
24 horas a 20ºC. Tras las 24 horas, se recogieron las deyecciones de cada lombriz con las mismas con-
diciones de esterilidad de la cabina de flujo descritas arriba (material autoclavado (espátula y pinzas) y 
colocado bajo luz UV).
Se transfirieron las deyecciones de cada lombriz a tubos eppendorf de 1,5 mL autoclavados con la espá-
tula dentro de la cabina de flujo laminar y si la lombriz interfería en la recogida de deyección, se utilizaba 
las pinzas para apartarla. Una vez recogidas las deyecciones en los eppendorf correspondientes, se devol-
vieron las lombrices a sus placas Petri con su comida correspondiente. Esto se realizaba tras cada recogida 
de deyecciones para que las lombrices comieran otra vez y se pudiera recoger la cantidad de deyecciones 
necesaria (0,25 g) para realizar las extracciones de ADN posteriores. Este protocolo se repitió un número 
variable de veces, que dependió del tamaño de la lombriz. En el caso de la especie de lombriz L. terrestris 
cuyo tamaño era más grande que el resto de lombrices, se necesitó poner las lombrices en placa entre 1-2 
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veces para obtener la cantidad necesaria de 0,25g, en el caso de las especies de lombrices más pequeñas 
P. excavatus y D. hortensis, se necesitaron entre 9-10 veces para obtener la cantidad deseada de 0,25g.
Luego, se centrifugaron estas muestras debido al alto contenido en agua que pudieran tener y se ex-
trajo el agua de las muestras con una pipeta de 1000 µL bajo cabina de flujo laminar. Posteriormente, se 
pesaron de nuevo las muestras de deyecciones y se retiró el exceso de agua.
Se almacenaron los tubos eppendorf de 1.5mL con deyecciones de cada lombriz a -80ºC hasta la si-
guiente recogida de muestra. Para evitar que las muestras se descongelasen y degradasen durante la 
recogida de muestras los eppendorf se mantenían en hielo (Cardona et al., 2012). 
Se eligió esta temperatura de almacenamiento (-80ºC) debido a que hay muchos trabajos que la uti-
lizan (Ochman et al., 2010; Wu, et al., 2010) para este tipo de muestras. Además, según Vigilant et al. 
(2004) esta temperatura de -80ºC es la temperatura idónea para obtener una mayor cantidad de DNA 
extraído de las muestras de deyecciones.
2.2.2. Obtención de muestras de vermicompost.
El vermicompost se recogió de la cama de los diferentes cultivos de E. andrei y E. fetida que habían recibido 
3 tipos de dietas (estiércol de cerdo). Se recogieron 5 réplicas de cada cultivo (5 réplicas x 1 estiércoles x 
2 especies de lombrices, N=10). Luego, se pesó la cantidad de 0,25 gr y se colocó en tubos eppendorf es-
tériles de 1,5mL. Finalmente, se almacenaron todas las muestras a -80ºC como con el resto de muestras 
recogidas para análisis molecular, hasta la extracción de ADN.
2.3. Extracción de ADN de muestras asociadas a lombrices de 
tierra: protocolos de esterilización y concentración del ADN.
2.3.1 Pasos previos a la extracción de ADN de muestras asociadas a lombri-
ces de tierra (protocolos esterilización y almacenadas a -80ºC):
2.3.1.1. Muestras de deyecciones y vermicomposts:
Antes de comenzar las extracciones de ADN, se descongelaron todas las muestras de deyecciones y vermi-
compost y se pesaron de nuevo. La extracción del ADN de las muestras de deyecciones y vermicompost se 
realizó en el momento de tener todas las muestras descongeladas y en caso de transportarse las muestras 
de la balanza a la cabina de flujo laminar se mantenían en hielo hasta el comienzo de la extracción de ADN.
Tras descongelarse todas las muestras de deyecciones y vermicompost, se añadió la solución inicial jun-
to con las bolas de lisis del kit de extracción de ADN a todas las muestras bajo condiciones de esterilidad 
Posteriormente, se realizó la extracción de DNA con el kit de extracción PowerSoil DNA Isolation (Mobio 
Laboratorios Inc., Carlsbad, USA) aplicando las modificaciones del protocolo del kit explicadas más adelan-
te. Finalmente, una vez extraído el ADN, se almacenaron las muestras a -80ºC.
2.3.1.2. Protocolo de esterilización del material utilizado para la obtención de 
todas las muestras.
Todas las muestras se mantuvieron congeladas a - 80ºC durante periodos largos de tiempo y esto no 
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debería afectar a la estructura de la comunidad microbiana. La temperatura y la duración del almacena-
miento no influye en la estructura microbiana (Lauber et al., 2010). Antes de empezar con la extracción 
de DNA, se autoclavó el material siguiente (tubos eppendorf de 1.5mL con rosca, puntas de 1000µL, 200 
µL y de 2 µL) y se etiquetaron todos los tubos autoclavados usados para la extracción de ADN con el kit 
de extracción bajo cabina de flujo laminar. Se mantuvieron las mismas condiciones de esterilidad en la 
cabina de flujo laminar que en la recogida de deyecciones y vermicompost de lombrices. Antes de empezar 
a etiquetar los tubos, la cabina fue lavada con etanol 70% y se colocó todo el material autoclavado bajo 
luz UV durante 15 minutos. Los pasos con microcentrifuga se realizaron fuera de la cabina de flujo laminar 
y se comprobó que todos los tubos eppendorf estuvieran bien cerrados para no contaminar las muestras 
antes de empezar la extracción de ADN.
2.3.2. Optimización del método extracción y concentración del ADN.
A continuación, se siguió el protocolo del kit de extracción de ADN PowerSoil DNA isolation  (Mobio, Labo-
ratories, Inc.) para obtener el ADN total, de las muestras de deyecciones y vermicompost. Durante los pri-
meros pasos de la extracción con el kit, se aplicó la modificación de lisis celular del protocolo que propone 
los desarrolladores del kit de extracción Powersoil DNA isolation para obtener más cantidad de DNA de las 
muestras. En pruebas previas comprobamos que esto aumentaba la cantidad y calidad del ADN extraído. 
La modificación consistía en calentar las muestras tras añadir la solución C1 del kit a 70ºC durante 10 
minutos y continuar con los pasos del protocolo del kit hasta el final. El volumen final de extracción son 
100 µL. Tras medir la concentración del  ADN (dsDNA) a  280 nm de longitud de onda con un espectrofo-
tómetro modelo Multi-ModeMicroplate Reader Synergy, HT (Biotek Instruments, Inc.) equipado con  una 
placa T a k e 3  M i c r o - V o l u m e P l a t e s ), se realizó bajo cabina de flujo laminar una copia de 50 µL y 50 
µL de ADN de cada muestra para posteriores análisis y se almacenaron a -80 ºC. Antes de pirosecuenciar, 
se comprobó qué concentraciones de ADN estaban por debajo de 10ng/µL en el volumen final de 100 µL 
y se descongeló una copia de 50 µL de todas las muestras para concentrar el ADN. Para esto se preparó 
NaCl a 5M con H
2
O destilada que se autoclavó antes de concentrar el ADN al vacío junto a dos vasos de 
cristal y puntas de 200 µL y de 2 µL para pipetear bajo cabina de flujo laminar. Se añadió 2 µL de NaCl 5M 
a todas las muestras y se vortearon. Luego se añadió 100 µL de etanol frío 100% y se volvió a vortear unas 
3-4 veces, se centrifugaron a 10000g durante 5 minutos y se decantó el líquido que era etanol sobrante. 
El residuo de etanol se quitó con una concentración al vacío hasta que se obtuvieron las muestras secas. 
Por último, bajo cabina de flujo laminar estas muestras se resuspendieron con 10µL de solución tampón 
del kit (TRIS 10mM) y se preservaron en esta solución tampón a -80ºC hasta que fueran enviadas a piro-
secuenciar.
2.4.  Procesado de secuencias.
Las secuencias de ADN recogidas tras el análisis de pirosecuenciación con el 454 Roche FLX+ Titanium 
fueron procesadas con herramientas informáticas. Para empezar, debido a la gran cantidad y tamaño de 
datos generados por la técnica de pirosecuenciación y a los errores que se pueden haber generado tras este 
tipo de análisis, se necesitan programas informáticos que reduzcan estos errores y ayuden a limpiar, agru-
par, clasificar las secuencias antes de ser utilizadas para determinar la composición y la α y β diversidad 
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bacteriana de la muestras de lombrices. La herramienta informática que se utilizó para llevar a cabo este 
trabajo fue el programa MOTHUR (Schsloss, et al., 2009).
Primero, se intentó reducir los errores de las secuencias generadas por el pirosecuenciador 454 Roche 
GS FLX Titanium+ y luego se continuó con la limpieza y análisis de composición y diversidad en sus distin-
tos niveles (taxonómico y filogenético; con medidas cuantitativas y cualitativas).
Se extrajeron con el comando sffinfo los datos en crudo del archivo sff (con un tamaño de ~2.906.335 
KB) que había sido generado por el pirosecuenciador y se obtuvieron los “flowgrams”. A partir de este co-
mando, se generaron carpetas .qual, .flow y .fasta. Cada “flowgram” necesita ser separado de acuerdo con 
la combinación de cebador y etiqueta, para asignar las secuencias a las muestras. Además, para controlar 
la calidad de las secuencias, se necesitaron descartar algunas secuencias cortas para que las secuencias 
totales tuvieran un mínimo de longitud y pudieran ser procesadas posteriormente. Por estos dos motivos, 
se realizó un trim.flows y un trim.seqs permitiendo un error de 2 para las secuencias del cebador (pdi-
ffs=2) y 1 para las secuencias de la etiqueta (bdiffs=1). Con el trim.flows se extrajo la carpeta flow.files que 
fue utilizada por el comando shhh.flows que se utilizó para eliminar el ruido (de-noise) de las secuencias 
originales y generar archivos: .group, .fasta y .names más limpios. El archivo .fasta nos proporcionaron 
información de todas las secuencias que tenemos en cada muestra, el .names información del nombre de 
secuencias representativas para cada muestra, conteniendo dos columnas; una columna con la secuencia 
representativa, y otra con las representadas para  de todas las muestras y el .groups nos informó de las 
etiquetas utilizadas en todas las muestras, es decir, nos relaciona las secuencias con muestras específi-
cas. Una vez generados estos archivos, lo siguiente fue aplicar un trim.seqs teniendo en cuenta que el error 
que cometíamos era del 1 para secuencias de las etiquetas y teniendo en cuenta que la longitud mínima 
de las secuencias era de 200bp para poder ser posteriormente procesadas. Las secuencias más cortas 
de 200bp fueron descartadas por este comando y se consiguió limpiar estas secuencias de los archivos 
.groups, .names y .fasta. Además, con el trim.seqs se consiguen separar las secuencias por muestra y se 
generan los mismos archivos .names, .fasta y .groups para cada muestra.
El siguiente paso después de la reducción del error fue el procesado de las secuencias. Antes de alinear 
las secuencias, se necesitó reducir el nº de secuencias obtenidas en el paso anterior para agilizar los aná-
lisis computacionales. Las secuencias se redujeron a secuencias únicas con el comando unique.seqs. Des-
pués de este paso, se realizó el alineamiento de las secuencias con la base de datos SILVA que identifica 
el ADN de bacterias con secuencias de bacterias conocidas. Esta base de datos se encuentra asociada al 
programa MOTHUR (Schloss, et al., 2009).
Para estar seguros de que todas las secuencias se superponían en el mismo espacio de alineamiento 
se eliminaron las secuencias que se encontraban fuera del rango deseado y para ello se utilizó el comando 
screen.seqs. Con este comando de se indicó donde tenían que acabar cada secuencia y se optimizó el co-
mienzo de las mismas, seleccionando una posición de comienzo tal que el 95% de las secuencias comien-
cen antes de esa posición. Debido a que todas las secuencias de cada muestra terminaban en el mismo 
punto, se utilizó este punto de corte (end= 13125). Este punto de corte de 13125 bp es el punto donde todas 
las secuencias tenían al menos 275bp. Luego, se realizó un filtrado con filter.seqs de las secuencias para 
que todas las secuencias coincidiesen en la misma región, y eliminar columnas sin datos. Se volvió a uti-
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lizar el comando unique.seqs para reducir de nuevo el alineamiento a secuencias únicas. Posteriormente, 
se realizó una agrupación de los datos con las secuencias únicas generadas anteriormente. Se utilizó el 
comando precluster utilizando los archivos .groups y .names para obtener archivos agrupados según las 
muestras.
Posteriormente se quitaron las quimeras, que son secuencias artificiales creadas por error con el coman-
do chimera.uchime. Para realizar esto se utilizó el método chimera.uchime, utilizando las propias secuen-
cias de las muestras como referencia. Con el comando remove.seqs, se descartaron estas secuencias identi-
ficadas como quimeras. Más tarde, se utilizó el comando classify.seqs para clasificar las secuencias que eran 
de bacterias y descartar posibles contaminantes debidos a la presencia de mitocondrias o cloroplastos en 
las muestras. A pesar de que se considera que las mitocondrias y cloroplastos fueron bacterias, ahora mis-
mo son orgánulos por lo que hay que eliminarlos de las muestras originales. Primero, utilizamos la base de 
datos de referencia de secuencias RDP asociada al programa MOTHUR (Schsloss, et al., 2009), que utilizó, 
a su vez, el método de agrupación taxonómica nearest-neighbor asociado por defecto a la base de datos. 
Luego, con el comando remove.linage se quitaron las secuencias que eran mitocondrias y/o cloroplastos. 
A continuación, se prepararon las entradas para los análisis taxonómicos de los datos en OTUs. Los OTUs 
son unidades taxonómicas operacionales con las que se trabajó en lugar de trabajar a nivel taxonómico 
de Filo de bacteria. Para definir los OTUs primero se generó una matriz de distancias con el comando dist.
seqs a un cuttof=0,15. Según este cuttof se descartaron las distancias mayores de 0,15 y posteriormente 
con el comando cluster se agruparon estas secuencias en OTUs. Se utilizó el método nearest-neigbor para 
realizar esta agrupación. Este método se basa en que las secuencias dentro de cada OTUs deben estar en 
su mayoría a una distancia (X%) de la secuencia más similar en el OTU. Esta agrupación se realizó a un 97% 
de similaridad, es decir, se agruparon las secuencias a nivel de género. Posteriormente, se realizó un make.
shared que muestra el número de veces que se encuentra un OTU en cada muestra y generó carpetas con 
tablas de abundancias de OTUs para realizar posteriores análisis de composición y diversidad (α y β). Este 
comando utilizó la opción label=0.03 para que solo se tuvieran en cuenta los OTUs agrupados a una dis-
tancia de 0.03 entre las muestras. Además, se usó la opción groups para definir los grupos que se querían 
incluir en el análisis. 
Posteriormente, se utilizó el comando sub.sample y se rarefaccionaron las secuencias de datos para es-
tandarizar todas las muestras a un mismo nº de OTUs. Así, se pudieron estandarizar las comparaciones y 
análisis de datos a partir de los OTUs seleccionados calculando la composición y diversidad basándonos en 
el mismo nº mínimo de OTUs para todas las muestras. 
A continuación, se clasificaron los OTUs en bacterias con el comando classify a la misma distancia de 
0.03 entre OTUs y se pudo asignar a cada OTU su identidad taxonómica correspondiente a distinto nivel 
taxonómico (desde Filo a  Género de bacteria).
2.5. Análisis de datos.
Una vez tenemos las muestras procesadas y hemos clasificado los OTUs a nivel taxonómico, se realizaron 
los análisis de composición y diversidad (α y β) de las muestras correspondientes a cada capítulo de la 
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tesis. 
Para comenzar se realizó un análisis de composición de las muestras asociadas a lombrices de tierra. 
Para comprobar la existencia de bacterias comunes a diferentes tipos de muestras de lombrices de tierra 
aplicamos  el comando venn que realiza diagramas de Venn con el programa MOTHUR (Schsloss, et al., 
2009). Se utilizaron las matrices de datos rarefaccionados y se visualizó el diagrama utilizando el progra-
ma Inkscape. Así, se observaron y luego se clasificaron los OTUs comunes en Filos de Bacterias que se 
encuentran en los diferentes tipos de muestras asociadas a lombrices de tierra. Además, se realizaron 
diagramas de barras para observar la composición bacteriana de cada tipo de muestras con el programa 
QIIME  (Kuczynski et al., 2011) y en otros casos con el mismo programa MOTHUR (Schsloss, et al., 2009).
Después del análisis de composición, se realizó un análisis de diversidad  basándonos en estos dos ni-
veles distintos: taxonómico (basándonos en matrices de distancia entre OTUs (agrupaciones taxonómicas 
operacionales)) y filogenético (en terminos de su distancias filogenéticas/evolutivas, utilizando un árbol 
filogenético) (Martin et al., 2002, Lemos, et al., 2011). Para realizar estos análisis se siguieron los pasos 
del apartado de análisis basado en OTUs y análisis basado en árboles filogenéticos asociado al programa 
MOTHUR (Schloss et al., 2009). May (1990) y Vane-Wright (1991) y Williams et al., (1991, 1994) usaron 
diferentes aproximaciones y métodos basados en los árboles filogenéticos. La información en diversidad 
taxonómica puede ser deducida por la suma de ramas dentro del árbol taxonómico, como en medidas 
filogenéticas de diversidad de Faith’s (1992, 1994). 
Para observar los cambios de diversidad de Filos de bacterias en las distintas muestras de las lombrices 
de tierra se analizó la diversidad a dos niveles distintos: la α-diversidad y la β-diversidad dentro de cada 
tipo análisis realizado: taxonómicos y filogenéticos. 
Estos dos tipos de diversidad (α- y β-) se analizaron tanto con medidas cualitativas como con medidas 
cuantitativas (Lozupone et al., 2007) a los distintos niveles ya comentados anteriormente: taxonómicos 
y filogenéticos. Las medidas cuantitativas son medidas que tienen en cuenta la abundancia de cada bac-
teria dentro de una comunidad para comparar la estructura de esta comunidad bacteriana determinada y 
las medidas cualitativas se basan en la presencia /ausencia de cada bacteria para comparar la composición 
de esta comunidad.
Dentro del análisis de α-diversidad, se utilizaron los índices de riqueza Chao y Sobs y por otro lado, 
los índices de diversidad  Simpson y Shannon-Wiener. (Magurran et al., 2004). El índice Chao según Ma-
gurran et al. (2004) es un índice que es un estimador no paramétrico en el sentido estadístico y para su 
cálculo se requieren datos de presencia y ausencia. El índice Sobs según el protocolo 454 SOP de MOTHUR 
(Schloss et al., 2009) es una medida del número de OTUs observados en nuestras muestras. El índice de 
Shannon-Wiener según Magurran et al. (2004) es un índice de heterogeneidad que combina medidas de 
riqueza y de uniformidad (como de igual se reparten las especies dentro de una comunidad). La uniformi-
dad es como de constante es la distribución de las especies en la comunidad; que es una medida del valor 
de importancia de cada especie). De esta forma, el índice contempla la cantidad de especies presentes en 
el área de estudio (riqueza de especies), y la cantidad relativa de individuos de cada una de esas especies 
(abundancia). Los valores de este índice se obtienen desde datos empíricos y se encuentran entre 1.5 y 3.5 
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y raramente sobrepasan el 4 (Núñez, 1991). El índice de Simpson (D) según Magurran et al., (2004) es una 
buena estima de diversidad para muestras pequeñas. También conocido como el índice de la diversidad 
de las especies o índice de dominancia y uniformidad. Es un índice que enfatiza en la abundancia de las 
especies más comunes y  se refiere a como de dominantes son las especies o de uniformes dentro de una 
determinada comunidad. El índice de Simpson representa la probabilidad de que dos individuos, dentro 
de un hábitat y seleccionados al azar, pertenezcan a la misma especie. Este índice es el más conocido de 
dominancia y nos informa de la probabilidad de que dos individuos aleatoriamente de una comunidad 
traigan las mismas especies. Como esta medida es de dominancia y enfatiza en la abundancia, como 
opuesto a la riqueza, no hablamos estrictamente de medida de uniformidad. Estos índices se calcularon 
con herramientas informáticas adecuadas siguiendo el protocolo 454 SOP de MOTHUR (Schloss et al., 
2009) usando la opción calc=coverage-sobs-chao-ace-shannon-npshannon-simpson y rarefaccionando 
las muestras para ser analizadas estadísticamente más adelante.
Para realizar el análisis de riqueza dentro de la α-diversidad se realizó una curva de coleccionista que 
nos informaba de cómo de bien hemos muestreado nuestras muestras, midiendo cómo cambia el número 
de OTUs observados en función del número de secuencias totales observadas de las muestras. Según la 
forma de la curva de coleccionista determinamos si el esfuerzo de muestreo (el porcentaje de secuencias 
muestreadas) fue suficiente para decidir si la riqueza mínima de la composición bacteriana en las mues-
tras asociadas a lombrices fue suficiente o estuvo mal muestreada. Esta curva es una curva acumulada 
de OTUs en función del número de secuencias totales por lo tanto, la forma debe ser hiperbólica donde se 
llega un nº de OTUs umbral de las muestras que quiere decir que no existen nuevos OTUs observados en 
las muestras. Para realizar esta curva de coleccionista se usó el comando collect.single utilizando la op-
ción calc=sobs donde se calculó la riqueza de OTUs observados por secuencias totales encontradas en las 
muestras con el índice de Sobs dentro de cada tipo de muestra asociada a las lombrices de tierra según los 
distintos capítulos de la tesis. Además, un control adicional de cómo hemos muestreado es el estudio de 
la cobertura de las secuencias. El valor de cobertura, tomado como referencia de un esfuerzo de muestreo 
suficiente, es el valor por encima del 97% (Schloss et al., 2009). 
Dentro de la α-diversidad filogenética se analizaron los datos con herramientas informáticas sobre ma-
trices de distancia y se aplicó el comando clearcut  asociado a MOTHUR sobre estas matrices de distancia 
para generar un árbol filogenético (Schloss et al., 2009).  Luego, se utilizó el comando  phylo.diversity con 
el archivo  final.phylip.tree generado con el clearcut y utilizando rarefacción para obtener el archivo final.
philyp.1.phylodiv.rarefaction con el que se calculó las diferencias significativas entre OTUs de bacterias 
distribuidos en los árboles filogenéticos.
Dentro de la β-diversidad taxonómica se utilizaron los coeficientes basados en medidas cuantitativas 
(el coeficiente Bray-Curtis) y otros coeficientes basados en medidas cualitativas (coeficientes de Jaccard) 
(Chao et al., 2005). Estos se  calcularon a partir de matrices de distancias creadas con el comando dist.sha-
red. Y dentro de la β-diversidad filogenética se utilizaron los coeficientes basados en matrices de distancia 
a partir de árboles filogenéticos de la α-diversidad, medidas de distancia Unifrac (Weigthed y Unweig-
thed) (Lozoupone et al., 2011).
Dentro de la β-diversidad (taxonómica y filogenética), se visualizaron estas distintas matrices de dis-
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tancia con un análisis multivariante de coordenadas principales (PCoA) que es una medida de cómo se dis-
tribuyen los datos en 2 dimensiones, es decir, sobre dos ejes de coordenadas principales: eje 1 y eje 2 donde 
cada componente o eje explica un % de varianza total entre las muestras. Tras este análisis PCoA se ob-
servó cómo se distribuyen las abundancias de OTUs y la presencia de OTUs a lo largo de los dos ejes. Estas 
análisis se hicieron tanto a nivel taxonómico como filogenético con índices cuantitativos (taxonómicos: 
Bray-Curtis y filogenéticos: weighted Unifrac) y cualitativos (taxonómicos: Jaccard y filogenéticos: unwei-
ghted Unifrac) y se determinó, más tarde, si estos OTUs característicos basados en análisis de estructu-
ra (medidas cuantitativas) y composición (cualitativas) dentro de la β-diversidad eran estadísticamente 
significativos y se correlacionaban con los dos ejes 1 y 2 moviendo las muestras asociadas a lombrices de 
tierra a un lado u otro de los ejes. Para conocer qué abundancia relativa de OTUs y/o presencia de OTUs 
tenían un peso más importante en la distribución de los datos por PCoA, primero se clasificaron los OTUs 
con el archivo final.an.0.03.cons.taxonomy y posteriormente, se realizó un análisis de correlación con el 
comando corr.axes de MOTHUR (Schloss et al., 2009). Se generaron archivos final.an.0.03.subsample.
spearman.corr con tablas de abundancias de OTUs rarefaccionadas a 1178 para  cada nivel de β-diversidad 
analizado (taxonómico y filogenético) y a su vez, sobre los distintos tipos de medidas analizadas (cuanti-
tativas y cualitativas). Este análisis de correlación nos permite conocer la responsabilidad que tiene cada 
OTU clasificado a nivel de Filo de Bacteria en la distribución de las muestras a lo largo de los ejes (1 y 2) 
del análisis de coordenadas principales (PCoA) y por lo tanto, mueven las muestras a un lado u otro de los 
ejes. El resultado es una matriz de datos donde para cada OTU tenemos la ρ de Spearman (coeficiente 
de correlación) y el valor de significación con cada uno de los ejes. Los OTUs con un P-valor que es signi-
ficativo (<0.05), tienen un peso importante dentro cada eje donde se encuentran distribuidos y según la 
ρ de Spearman (coeficiente de correlación) asociado a estos Filos de bacterias, tendremos que  qué OTUs 
clasificados en Filo de bacterias se distribuyen más hacia la derecha (valores positivos) o izquierda del eje 
1 (valores negativos) o  hacia arriba (valores positivos) o abajo (valores negativos) del eje 2. Así, podemos 
relacionar qué Filo de bacterias separan más las muestras de lombrices de tierra por su correlación nega-
tiva o positiva con estos ejes. Posteriormente, se realizó análisis estadístico AMOVA de los datos de PCoA 
que se desarrollaran más adelante.
2.6. Eliminación de los errores derivados de la pirosecuenciación 
para análisis de diversidad microbiana y bioinformática: Impor-
tancia de la biosfera rara en el análisis de diversidad bacteriana 
asociada a lombrices de tierra.
Debido a que las técnicas de última generación (Next Generation Sequencing) generan una gran cantidad 
de datos, se comete un % de error determinado con estas técnicas. Este % de error lo debemos tener en 
cuenta a la hora de analizar la diversidad microbiana de las muestras y concretamente, de identificar la 
biosfera rara que se encuentra en ellas, ya que esta biosfera rara es importante en nuestro estudio. Estos 
errores cometidos y su compromiso con la determinación de la biosfera rara de las muestras de lombrices 
será decisivo para llevar a cabo este estudio.
Para entender la importancia de estos errores, se realizará una breve revisión de cómo se evalúa la diver-
60
sidad bacteriana a partir de datos de secuenciación obtenidos por pirosecuenciación. La estima de la diver-
sidad se realiza en base al número de diferentes clases en un medio (riqueza) y la distribución relativa de 
los elementos individuales entre estas clases (equidad) (Nubel et al., 1999). Se evalúa  de manera general, 
basándose en cuatro aproximaciones: 1) Las amplificaciones de PCR del gen ARNr16S por metagenómica. 
2) las bibliotecas de genes del 16S. 3) la secuenciación de clones seleccionados aleatoriamente y 4) los aná-
lisis filogenéticos. La riqueza y equidad de una comunidad son cualitativamente estimados basándonos 
en clones únicos y sus frecuencias relativas (Rani et al., 2008). Sin embargo, la validez de los análisis de 
diversidad microbiana con metagenómica depende de la obtención de ácidos nucleicos representativos de 
una comunidad microbiana entera.
La calidad y cantidad del ADN metagenómico influye en la estructura de la comunidad microbiana 
(Chandler et al., 1998). Los pasos para llegar a obtener las secuencias de ADN como son: la incompleta lisis 
celular, la adsorción de ADN por las matrices inertes, la coextracción de inhibidores enzimáticos, y la de-
gradación del ADN son varios pasos en el procedimiento de extracción que puede influir en la estima de di-
versidad microbiana (Stach et al., 2001) como bien hemos comentado en los límites de la metagenómica. 
Además, los pasos de amplificación del ADN por PCR puede introducir sesgos en los datos de diversidad 
que se tendrán en cuenta para los análisis de diversidad de comunidades microbianas por pirosecuencia-
ción 454 del gen ARNr 16S. Para corregir estos errores o sesgos en los análisis de diversidad y filogenia de 
las secuencias a partir del gen ARNr16S se utilizan herramientas informáticas que nos permitan acceder 
de la manera más fiel a la diversidad de comunidades microbianas asociadas a lombrices. 
Una vez que tenemos en cuenta estas limitaciones en el análisis de diversidad bacteriana con las téc-
nicas utilizadas de pirosecuenciación del gen  ARNr 16S, nos centraremos en los errores más importantes 
que influyen posteriormente en la identificación de la biosfera rara y se hablará de cómo reducir estos 
errores para mejorar este análisis de diversidad comunidades bacterianas secuenciadas.
Para empezar, la elección del cebador para realizar la amplificación del ADN extraído de las muestras, 
el gen ARNr 16S, es una fuente importante de sesgo en sí mismo. Los cebadores para PCR del gen ARNr 
16S  son considerados primers universales pero este concepto no es del todo cierto, ya que deberían ser 
complementarios a todas las secuencias generadas con este gen 16S. Sin embargo, es obvio que muchas 
secuencias en las bases de datos se desvían a las regiones conservadas de este gen que están registradas 
ya para identificarlas, usando un cebador estándar que puede no capturar todas las secuencias del gen 16S 
existentes por rutas independientes a la PCR (Schloss y Handelsman, 2004).  Para conseguir reconocer 
todas las secuencias, teniendo en cuenta las desviaciones a las secuencias conservadas del gen en la base 
de datos, se modifica el cebador con posiciones degenerativas. De esta manera los cebadores son capaces 
de abarcar un amplio rango de secuencias 16S (Baker y Cowan, 2004). Sin embargo las posiciones elegidas 
para ser modificadas y degeneradas no son suficientes para reconocer todas las secuencias del gen ARNr 
16S. Además, todos los cebadores utilizados para obtener las secuencias de genes  ARNr 16S están basa-
dos en datos obtenidos a partir de bacterias cultivables. Puede haber un sesgo en el reconocimiento de las 
secuencias 16S por PCR hacia las secuencias que son similares a las especies de bacterias ya conocidas y la 
divergencia del gen en el medio podría no ser amplificada. Para superar estas dificultades de seleccionar 
un cebador para la extensión de la cadena de ADN por PCR, Isenbarger et al. (2008) ha propuesto que los 
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cebadores más cortos de 10 nucleótidos llamados mini cebadores, sean usados para identificar más diver-
gencias de las secuencias del gen 16S de muestras ambientales. Se utilizó una enzima llamada S-Tbr que 
dio mejores resultados que la Taq ADN Polimerasa, ya que es más específica, descartando las regiones no 
especificas del cebador. Como los cebadores son más cortos, es más fácil poder marcar más divergencias 
de las secuencias del gen 16S, y así amplificar en mayor proporción secuencias nuevas que son pobremente 
emparejados con las secuencias de las bases de datos existentes.
Otro problema derivado de la amplificación por PCR del ADN del gen ARNr 16S es la formación de qui-
meras (Payne et al., 2005). Para esto, se utilizan herramientas informáticas que incluyen programas que 
quitan quimeras como por ejemplo CHECK_CHIMERA asociada a la base de datos RDP, y ha sido utilizada 
para predecir posibles quimeras formadas durante la PCR. Sin embargo si el ADN de las muestras es com-
plejo, y es usado como diana, o ADN diana para ser analizado, no se puede predecir con exactitud todas las 
quimeras posibles que puedan aparecer durante la PCR o si los organismos poseen estructuras en mosaico 
del gen 16S. La determinación de la estructura en mosaico natural del gen 16S en ved de posibles quimeras 
puede llevarnos a cometer errores que podrían afectar a la estima de la estructura de una comunidad.  A 
pesar de todos estos posibles errores, los métodos informáticos son los más apropiados para resolver 
estos problemas de quimeras y llevar a cabo los análisis de diversidad, composición y estructura de las 
comunidades bacterianas de las muestras de lombrices.
La pirosecuenciación contiene muchas secuencias artificiales creadas por acumulación de errores llama-
das ruido (Quince, et al., 2009), artefactos (Gómez-Alvarez, et al., 2009) o “arrugas” (Kuvin, et al., 2010).
Las “arrugas” son errores que se producen por lecturas anómalas de baja calidad que se encuentran en 
las secuencias en bruto antes de ser procesadas por herramientas informáticas y pueden llevar a no iden-
tificar correctamente la biosfera rara. Estos errores durante la pirosecuenciación podrían inflar los datos 
de secuencias desconocidas que podrían formar parte de la biosfera rara, y por esto nos importa este tipo 
de error en nuestro estudio. La sobreestima de biosfera rara es un problema ya que se falsea la diversidad 
microbiana existente en las muestras ambientales. Para corregir este tipo de error se necesita un filtrado 
de las secuencias por herramientas informáticas, algunos programas o plataformas que se dedican a redu-
cir el error de pirosecuenciación y después procesar los datos son QIIME (Kuczynski et al., 2011) y MOTHUR 
(Schloss et al., 2009). Para eliminar esta sobreestima debemos aplicar el filtrado desde las secuencias 
recién salidas del pirosecuenciador, es decir, a parir de las secuencias en crudo. Esto conlleva cometer un % 
de error que debemos tener en cuenta durante este paso, ya que el filtrado no es total. El error puede estar 
en relación a la etiqueta o el cebador y en la longitud de corte de las lecturas más cortas. A la hora de co-
rregir esto, se puede cometer un error mucho más bajo que con las técnicas de secuenciación convencional 
de Sanger, y así tenemos el 90% de las lecturas en nuestras muestras (Huse et al., 2007).
El primer error que podemos cometer es en la reducción del error de las secuencias en crudo. En la 
unión de las secuencias a las etiquetas o cebadores se comete un error por nucleótido. Aparecen lecturas 
similares de alta longitud y baja calidad que tendrán que ser eliminadas aplicando un “recorte/poda” con 
herramientas informáticas. Aplicando el comando trim.flow y trim.seqs del programa MOTHUR (Schloss et 
al., 2009) se consiguen eliminar estas lecturas comparando por un lado, con los cebadores, y por otro con 
las etiquetas. El error que cometemos en este paso puede ser del 3 al 0.1%. Después de filtrarse la longitud 
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de secuencias a una longitud  uniforme de 244bp, ya tenemos las secuencias base para realizar compara-
ciones entre ellas, a lo que le sigue un procesado de las secuencias con los programas informáticos. Estas 
secuencias se comparan con las del gen 16S y se determina el error que cometemos de nuevo. Este error 
es minimizado aplicando los comandos anteriormente comentados de MOTHUR (Schloss et al., 2009) y ya 
podemos trabajar con estas secuencias, siendo más fieles a la realidad de las secuencias de las muestras. 
Los datos minoritarios y de abundancia pequeña que podrían ser identificados como especies de bacterias 
nuevas (formando parte de la biosfera rara) y estamos descartando pensando que son quimeras u otro 
tipo de errores derivados de las técnicas utilizadas son mínimos gracias a la corrección de errores realizada 
con MOTHUR (Schloss et al., 2009).
El segundo error que debemos tener en cuenta es el de las lecturas y el valor umbral elegido para las 
agrupaciones de las secuencias durante el procesado de las mismas. Las secuencias se alinean y agrupan 
según un valor umbral que va desde 100% (corresponde a las secuencias únicas) hasta el 90% (secuencias 
que difieren en un 10% al OTU único que las agrupa).
Las lecturas sin filtros dan una estima de la diversidad de dos órdenes de magnitud más alto que la 
diversidad real existente en las muestras y se acumulan estas lecturas de mayor longitud a los dos ex-
tremos 3’ y 5 ‘de las secuencias primers. A pesar de la mejora de la longitud de los fragmentos de lectura 
con las técnicas de pirosecuenciación existe una dificultad para secuenciar ciertas secuencias debido a 
factores como estructuras secundarias y regiones homopoliméricas que también se llama artefactos o 
acumulación de productos de error en forma de inserciones o delecciones. La pirosecuenciación de largos 
homopolímeros frecuentemente resulta en secuencias de errores en forma de inserciones y delecciones 
(Quinlan, A.R., et al., 2008) y son errores que debemos tener en cuenta después en la estima de la di-
versidad bacteriana. Los cálculos erróneos de homopolímeros son los errores más típicos cometidos en 
pirosecuenciación (Margulies et al., 2005 y Huse et al., 2007). Para eliminar estos errores se utiliza el 
comando filter.seqs y un porterior unique.seqs  de MOTHUR (Schloss et al., 2009) para realizar la posterior 
agrupación de secuencias.
Si asumiéramos que no hay error durante la pirosecuenciación el nº teórico de agrupaciones se corres-
pondería al actual número de filotipos de las muestras)
El propósito de agrupar a distinto nivel (desde 100-90%) es dejar las secuencias error agrupadas en 
OTUs donde podemos identificarlas. Si realizamos una agrupación al 100% estamos considerando solo 
secuencias únicas y muchos OTUs pueden ser falsos debido a los errores ya comentados anteriormente. 
El resultado es que puedes tener OTUs en abundancia cuando en realidad son minoritarios y esto puede 
influir principalmente en la identificación de biosfera rara. Por este motivo, este nivel de agrupación no se 
toma como umbral y se determina que el nivel más idóneo para agrupar secuencias después de eliminar 
los errores de filtrado es del 97% (Stackebrandt y Goebel, 1994). Esto quiere decir, que si usamos un 97% 
de umbral en la agrupación, las secuencias agrupadas difieren el 3% dentro de secuencias únicas de los 
OTUs. En la práctica, aunque apliquemos este umbral de 97% siempre cometeremos un error debido a la 
eliminación de lecturas anómalas que están sin determinar.
En conclusión, para mejorar los análisis de pirosecuenciación y obtener un análisis de la diversidad bac-
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teriana fiel a la realidad, lo más recomendable es cometer un error en el filtrado (trimming) de las se-
cuencias de baja calidad al 0.02% y realizar una agrupación utilizando el umbral de agrupación de OTUs 
al 97%. Con esto, podemos evitar la eliminación más radical de la biosfera rara que podría estar en los 
OTUs desconocidos y más anómalos de baja abundancia. Aplicando estas recomendaciones, se obtiene 
un análisis de pirosecuenciación más preciso y más sensibles a perfiles de diversidad microbiana, por lo 
tanto, el resultado es un mejor análisis de diversidad, estructura y composición bacteriana de las muestras 
asociadas a lombrices de tierra.
Afortunadamente, se ha creado nuevas herramientas informáticas que se han dedicado a identificar 
y corregir todos estos errores (Sundquist et al., 2007) tan bien como el ensamblaje (Chaisson y Pevzner, 
2008) para evitar los problemas de ADN de baja calidad debido a errores generados por la pirosecuencia-
ción y PCR que junto a los programas QIIME (Kuczynski et al., 2011) y MOTHUR (Schloss et al., 2009) nos 
ayudan a realizar un análisis de diversidad y composición más fiel a la realidad.
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1.1. Introducción
Las lombrices de tierra son los invertebrados que presentan la mayor biomasa animal edáfica en la mayoría de 
ecosistemas templados terrestres (Edwards y Bohlen, 1996) y pueden procesar enormes cantidades de suelo 
en su tracto intestinal (Lavelle et al., 1997). Este inmenso trabajo influye de forma muy significativa en las 
propiedades físicas, químicas y biológicas del suelo y otorga a estos organismos un papel crucial en la modifi-
cación de la estructura del suelo, y en la aceleración de la descomposición de la materia orgánica y del recicla-
do de nutrientes a través de sus relaciones con la comunidad microbiana del suelo (Domínguez et al., 2009). 
Las lombrices interaccionan con los microorganismos durante la descomposición de la materia orgánica en 
dos fases. La fase activa sucede en los procesos asociados al paso de materia orgánica en descomposición 
a través de sus intestinos (PAIs) (efectos directos de las lombrices de tierra) que incluyen todas las modi-
ficaciones que los microorganismos y la materia orgánica en descomposición sufren durante ese tránsito 
(Domínguez et al., 2010). Estas modificaciones incluyen los procesos intrínsecos de digestión y asimilación, 
la homogeneización del sustrato ingerido y la reducción del tamaño de partícula tras el paso por la molle-
ja, incrementando así la superficie disponible para el ataque microbiano; incluyen también la producción de 
moco y sustancias excretadas como la urea y el amonio, que constituyen una fuente de nutrientes fácilmente 
asimilables para los microorganismos (Lavelle et al., 1995). En la fase de maduración, donde los microor-
ganismos son los principales descomponedores de la materia orgánica y las lombrices de tierra pasan a un 
segundo plano afectando indirectamente a estos cambios bacterianos, se dan los procesos de envejecimiento 
y mezclado de materiales modificados por las lombrices (deyecciones) con otros sustratos orgánicos no mo-
dificados por ellas, también favorecen los cambios de biomasa microbiana en el producto final de estos pro-
cesos de maduración, el vermicompost, a lo largo del tiempo (Parthasarathi y Ranganathan, 2000). Además, 
estas interacciones se basan básicamente en procesos de competencia, mutualismo, depredación, dispersión 
y facilitación, y en todas ellas existe una modificación de los microorganismos por los procesos asociados al 
intestino de las lombrices de tierra.
Todas estas modificaciones que la materia orgánica en descomposición y los microorganismos sufren du-
rante el tránsito a través del intestino de las lombrices pueden variar en función de distintos factores: el tipo 
de sustrato ingerido y del grupo microbiano considerado, así como de la categoría ecológica de lombriz y de la 
parte del intestino analizada (McLean et al., 2006). 
Los estiércoles animales (estiércol de vaca, cerdo y caballo) difieren en su composición microbiana (Lores 
et al., 2006; Knapp et al., 2009; Gómez-Brandón et al., 2012; Romain Marti et al., 2010; Hidetoshi et al., 2010; 
Chuzhao Lin et al., 1997; Castro, et al., 2005) y por lo tanto, cabe esperar que los cambios en composición y 
diversidad microbianas tras su paso por los intestinos de estas lombrices de tierra estén influenciados por la 
distinta composición inicial como se ha mostrado en otros estudios realizados con lombrices de tierra (Egert 
et al., 2004, Knapp et al., 2009, Nechitaylo et al., 2010, Gómez-Brandón et al., 2011, 2012). Los estiércoles de 
vaca, caballo y cerdo presentan diferentes Filos de bacterias y/o diferentes abundancias en Filos comunes. 
Así, los estiércoles de vaca están caracterizados por bacterias del grupo Gram-negativas (52.4%) (en las que 
se incluyen las Proteobacteria mayoritariamente), Bacteroidetes (38.1%) y no clasificadas (Unclassified) (2.4%) 
(Tajima et al., 1999). En los estiércoles de vaca y cerdo la biomasa de los grupos de bacterias Gram-positivas 
es mayor que la de Gram-negativas y lo mismo pasa en los estiércoles de caballo, aunque en estiércoles de 
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caballo existe un pequeño aumento de biomasa de Gram-positivas que influye en la composición y diver-
sidad bacteriana final tras el procesado por las lombrices de tierra (Gómez-Brandón et al., 2011). Además, 
se ha encontrado que en el estiércol de cerdo hay bacterias del Filo Firmicutes (de la Clase Clostridia, Gé-
nero Clostridium (15% secuencias) y otros géneros como Bacillus, Streptococcus (20% de las secuencias)), 
seguido de los Filos Proteobacteria y Bacteroidetes (20% de las secuencias) (Castro et al., 2005). Además, 
Romain Marti et al. (2010) encuentran que los estiércoles de cerdo tienen como bacterias abundantes 
más características las del género Prevotella del Filo Bacteroidetes, y los géneros Eubacterium, Bacillus, 
Streptoccocus, Lactobacillus y Bifidobacterium y Familia Clostrodiaceae del Filo Firmicutes. Por otro lado, 
Simpson et al. (2004) muestra que en los estiércoles de caballo las bacterias más abundantes son las que 
pertenecen a los Filos Bacteroidetes, Fusobacteria y Firmicutes que incluye los géneros Bifidobacterium, 
Clostridium, Peptococcus y Ruminococcus, y en menor abundancia el Filo Verrucomicrobia. Además, estos 
estudios se apoyan con otros más actuales de Hidetoshi et al. (2010) que también analiza la composición 
de estiércoles de caballo donde encuentra que las bacterias de la clase Lactobacillus dentro del Filo Firmi-
cutes son las más abundantes. Las bacterias constituyen la fracción más grande de la microbiota de los es-
tiércoles ganaderos (Garrett, 1981). Estudios más recientes que analizan las bacterias del tracto intestinal 
de animales domésticos muestran que la composición microbiana de los tractos intestinales de animales 
como vacas, cerdos y otros animales domésticos se compone de un 60-90% de bacterias, un 3-30% de 
eucariotas, y un 0.5-3% de arqueas, podemos considerar que las bacterias siguen constituyendo la frac-
ción dominante de los microorganismos encontrados en estiércoles de animales domésticos (Chuzhao et 
al., 1996). Además, en condiciones aerobias hongos y bacterias actúan conjuntamente en el proceso de 
descomposición, mientras que en ambientes de anaerobiosis, como los intestinos de las lombrices, las 
bacterias son responsables de casi todos los cambios producidos en el sustrato (Alexander, 1980).
Los microorganismos y el efecto del ambiente en las comunidades microbianas intestinales han sido 
extensamente estudiados con métodos clásicos de microbiología y existe una gran cantidad de estudios 
acerca de microorganismos cultivables a partir de ambientes asociados a las lombrices de tierra (intesti-
nos, galerías y deyecciones) (Schönholzer et al., 2002; Furlong et al., 2002). En general  en todos estos 
estudios, la abundancia de bacterias del sustrato ingerido aumenta durante y tras el tránsito a través del 
intestino (Parle, 1963; Márialigeti, 1979; Krištufek et al., 1992; Pedersen y Hendriksen, 1993; Fischer et al., 
1995; Karsten y Drake, 1995,1997; Wolters y Scheu, 1999; Ihseen et al., 2003; Sampedro y Whalen, 2007). 
Tales aumentos podrían deberse al incremento de las poblaciones microbianas tras el paso por el intestino 
de la lombriz, bien debido a que el alimento seleccionado por la lombriz constituye un sustrato más rico 
para el desarrollo microbiano, o bien porque la fragmentación de la materia orgánica en la molleja incre-
menta la superficie disponible para el ataque microbiano (Dkhar y Mishra, 1986; Tiwari y Mishra, 1993). 
Aunque muchos trabajos han mostrado un aumento en la abundancia de bacterias, existen otros estudios 
en los que no se han registrado cambios (Aira et al., 2009; Monroy et al., 2009) o bien se ha observado una 
reducción (Krištufek et al., 1994; Clegg et al., 1995; Aira et al., 2009).
La aparición de las técnicas moleculares relacionadas con el ADN, ha permitido determinar con más 
detalle y resolución la composición y diversidad bacteriana del intestino de las lombrices de tierra y cómo 
la dieta afecta a la composición, formación y/o distribución de las bacterias intestinales. Además, se ha 
podido profundizar sobre el papel de las lombrices de tierra y los microorganismos durante la descomposi-
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ción de la materia orgánica y reciclado de nutrientes como ocurre en otros estudios con diferentes modelos 
animales (Schmitt S. et al. 2011 y Roeselers et al., 2011). El intestino de las lombrices de tierra muestra una 
serie de características que pueden estar modulando los cambios de composición y diversidad bacteriana. 
Estas características son una baja concentración de O
2
, alto contenido en agua, elevada concentración de 
nutrientes inorgánicos y orgánicos, y una permanente influencia del huésped en los mecanismos químicos 
y mecánicos (Brown, 1995; Drake y Horn, 2007; Ihssen et al., 2003). Los estudios sobre el microbioma in-
testinal de las lombrices de tierra, se centran en los anaerobios fermentativos, una serie de microorganis-
mos que son dos órdenes de magnitud más abundantes en el intestino de las lombrices de tierra que en el 
suelo (Krasten y Drake 1995, 1997; Ihssen et al. 2003; Horn et al.2003). Esto sugiere que las lombrices son 
capaces de seleccionar qué especies de microorganismos van a poder proliferar en su intestino y cuáles 
no. Parte de este proceso de selección lo determina el propio ambiente intestinal de la lombriz, carente de 
oxígeno (Krasten y Drake, 1995), con pH neutro y aportes de agua y mucus, que activan así el metabolismo 
microbiano intestinal (Drake y Horn, 2007). El cambio de un ambiente aerobio como el suelo a un ambiente 
anaerobio parece el responsable de este cambio de microflora, donde predominan bacterias anaerobias, 
facultativas o estrictas. Estos cambios que se dan principalmente en el intestino de las lombrices, pero 
podrían también derivarse en las deyecciones de las mismas, ya que las deyecciones son el producto final 
de la digestión de materia orgánica y microorganismos tras su paso por el intestino de las lombrices.
Gracias a los trabajos que estudian con diferentes técnicas moleculares los cambios de composición y 
diversidad (alfa y beta) a distintos niveles (taxonómicos y filogenéticos) de las comunidades bacterianas 
dentro y tras el paso por los intestinos de lombrices de tierra (deyecciones) (Egert et al., 2004, Knapp et 
al., 2009, Nechitaylo et al., 2010) podemos observar qué bacterias concretas son modificadas en compo-
sición (presencia) y estructura (abundancia) en las deyecciones de lombrices de tierra por el efecto filtro 
de éstas durante los procesos de descomposición de la materia orgánica. Egert et al. (2004) encontraron 
diferencias en los perfiles de bacterias analizadas con TRFLP, diferencias claramente asociadas al tipo 
de dieta, aunque no encontraron una microbiota intestinal específica de L. terrestris. De manera similar 
Knapp et al. (2009) que analiza la diversidad y composición bacteriana de la lombriz epigea L. rubellus 
con PCR-DGGE y clonado y secuenciado gen  ARN r 16S encuentra que la composición de bacterias (a nivel 
taxonómico) difiere en función de la dieta (estiércol de vaca, y hojarasca de herbáceas o de arbustos) y 
que las bacterias más abundantes entre las dietas en los contenidos intestinales y deyecciones de esta 
lombriz son: dentro del Filo Proteobacteria la clase Gammaproteobacteria sobre todo las Enterobacteria 
que pertenecen a la Familia Enterobacteroidetes, seguido de los Filos de Firmicutes, Actinobacteria y Bac-
teroidetes. Le siguen los Filos de Verrucomicrobia, y entre algunas dietas encontramos Actinobacteria y 
Planctomycetes y unos pocos filotipos que se corresponden a los Filos TM7 y bacterias sin clasificar (Un-
classified). El trabajo de Nechitaylo et al. (2010) estudia los cambios de diversidad bacteriana debidos a 
lombrices de tierra anécica (L. terrestris) y endogea (A. caliginosa) en suelo, intestino y deyecciones de las 
mismas con técnicas de polimorfismo de conformación de cadena simple (SSCP) a partir del gen  ARNr 
16S y fluorescencia por hibridación in situ (FISH). Las bacterias comunes a las dietas que se encuentran 
en suelo, intestino y deyecciones de las dos lombrices con la técnica de SSCP son: del Filo Proteobacteria 
(clases: Gammaproteobacteria, Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria y Deltaproteobacteria), junto a 
Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Planctomycetes y Firmicutes, y se da una reducción de GammaProteobac-
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teria (Pseudomonas) en las deyecciones de estas lombrices. Con la técnica FISH se visualizaron algunas 
bacterias que predominaban en suelos y deyecciones como los Filos de Bacteroidetes, y las clases de Al-
phaProteobacteria y BetaProteobacteria dentro del Filo Proteobacteria, aunque hay un ligero aumento de 
Bacteroidetes en deyecciones de las mismas respecto al suelo, pero sin diferencias estadísticas entre las 
muestras de suelo y deyecciones. Por lo tanto, la dieta de suelo está influenciando la composición del 
microbioma intestinal de estas lombrices. 
Por otro lado, algunos trabajos previos de nuestro grupo (Lores et al., 2006, Gómez-Brandón et al., 
2011) muestran que la estructura de las comunidades microbianas, tanto del vermicompost como de las 
deyecciones de las lombrices de tierra (medidas con perfiles de fosfolípidos (PLFAs) son más similares 
entre sí que con respecto al material del que se alimentan. Por lo tanto, aunque el nivel de resolución 
analítico no es apropiado, estos resultados apuntan a la existencia de un microbioma intestinal básico in-
dependiente de la dieta. Además, de esta disminución de diferencias, existe una disminución significativa 
de la biomasa microbiana sobre todo en bacterias Gram-positivas, lo que podría afectar a las comunidades 
microbianas.  Así, y de modo general, se sabe que a pesar de que la dieta puede ser un factor determinante 
en la composición de las bacterias intestinales en diferentes especies animales (Gordon et al., 2008 y 2011; 
Engel et al., 2012; Chandler et al., 2011) incluyendo entre ellos las lombrices de tierra (Egert et al., 2004, 
Knapp et al., 2009, Nechitaylo et al., 2010; Gómez-Brandón et al., 2011, 2012), hay bacterias que aparecen 
en los intestinos de diferentes especies de animales independientemente del tipo de alimentación que 
tengan (Schmitt et al. 2011; Roeselerset al., 2011). 
En los estudios de Gordon et al. (2008) se muestra que la dieta (herbívora, carnívora y omnívora) modi-
fica la β-diversidad bacteriana de diferentes grupos de mamíferos (primates no humanos y pandas, entre 
otros). Estos distintos Filos de bacterias cuyos cambios de diversidad dependen de la dieta y aparecen 
en abundancia en las deyecciones de estos animales pertenecen a los Filos: Proteobacteria, Actinobacte-
ria, Verrucomicrobia, Fusobacteria, Spirochaeta, TM7, Cloroflexi, entre otros menos abundantes. Engel et 
al. (2012) también encuentra en los intestinos de las abejas de la miel diferentes Filos de bacterias que 
dependen de la dieta y en especial encuentra unas bacterias específicas en la abeja Apis mellifera. Las 
abejas comparten unas bacterias según su comportamiento eusocial que está relacionado con el tipo de 
alimentación que tienen estas abejas. Este tipo de alimentación se determina con un análisis funcional 
complementario de las proteínas (pectinas) relacionadas con la rotura de polen de una dieta herbívo-
ra en las abejas. En los perfiles de ADN del gen ARNr 16S de bacterias intestinales de estas abejas se 
encuentran que las bacterias dominantes de estas abejas de la miel que dependen de la dieta son los 
Filos: Proteobacteria (α, β y g), Lactobacillus (Filo Firmicutes) y Bifidobacterium (Filo Actinobacteria). Tam-
bién, según Chandler et al. (2011), en las moscas Drosophila se encuentran diferencias significativas en la 
β-diversidad bacteriana debido a la dieta analizada a nivel filogenético con medidas Unifrac (Weigthed y 
Unweigthed) que forman el microbioma intestinal de las moscas. Los filotipos que son influidos por las 
dietas y son representados en árboles filogenéticos son: Enterobacterias y Acetobacter (que pertenecen al 
Filo Proteobacteria) y las Lactobacillales (que pertenecen al Filo Firmicutes). Finalmente, en los estudios 
con lombrices de Egert et al. (2004) se encuentran OTUs de bacterias sin clasificar también en función de 
la dieta de suelo que recibe la lombriz L. terrestris y en los estudios de Knapp et al. (2009) se encuentran 
filotipos dominantes en todas las deyecciones y contenido intestinal de L. rubellus debido a la dieta: estas 
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son las Gammaproteobacteria (que pertenecen al Filo de Proteobacteria) dentro de las Enterobacterias que 
pertenecen a la Familia Enterobacteroidetes. 
En definitiva, nos encontramos con que las comunidades microbianas de los intestinos de las lombrices 
de tierra están muy poco estudiadas por técnicas moleculares, y por lo tanto, no se conoce con detalle cuál 
es su estructura y su diversidad, qué factores determinan su formación y su transferencia, cómo cambian 
una vez son expulsadas del intestino en las deyecciones y las implicaciones de todos estos factores en la 
descomposición de la materia orgánica y el ciclado de nutrientes. Debido a que el objetivo de este trabajo 
es estudiar si la dieta es un factor determinante en la formación del microbioma intestinal de las lom-
brices de tierra utilizaremos como modelo la lombriz de tierra Eisenia andrei, a la que se alimentará con 
diferentes estiércoles animales (vaca, cerdo y caballo). Esta especie está clasificada como epigea y vive 
en el horizonte orgánico, en o cerca de la superficie del suelo, alimentándose principalmente de materia 
orgánica en descomposición (restos vegetales, heces de animales, etc.) y por lo tanto son idóneas para 
descomponer los estiércoles ganaderos. Suelen ser especies de pequeño tamaño, pigmentadas y con altas 
tasas metabólicas y reproductivas que les permiten adaptarse a las condiciones ambientales tan variables 
de la superficie del suelo. Producen deyecciones holorgánicas y presentan una tasa alta de consumo, di-
gestión y asimilación de la materia orgánica, por lo que juegan un papel clave como transformadoras del 
mantillo. Estudiaremos por tanto los cambios en composición y diversidad (µ y β), a nivel taxonómico y 
filogenético, basándonos en dos medidas (cuantitativas y cualitativas) de las comunidades bacterianas 
intestinales de esta lombriz de tierra alimentada con tres dietas. Y luego, se estudia la posible existencia 
de un grupo de bacterias intestinales comunes a las tres dietas que formarán parte del microbioma intes-
tinal básico de la lombriz E. andrei. 
1.2. Material. 
1.2.1. Lombrices de tierra y sustratos utilizados.
La especie de lombriz de tierra utilizada fue la lombriz epigea Eisenia andrei. Esta lombriz se recogió de 
los cultivos montados en la Facultad de Biología de la Universidad de Vigo donde se mantienen bajo las 
mismas condiciones de temperatura (20ºC) y diferentes dietas (estiércol de cerdo, vaca y caballo). Los es-
tiércoles de vaca y caballo fueron recogidos en granjas de Zamáns (Vigo, Pontevedra). El estiércol de cerdo 
se recogió en una explotación agropecuaria de Tomiño (Pontevedra). Los tres estiércoles (vaca, caballo y 
cerdo) se congelaron a -20 ºC, para evitar posibles contaminaciones debidas a la presencia de capullos y 
lombrices en los mismos. Tras 2 días, se descongelaron, se homogenizaron y se almacenaron a tempera-
tura ambiente (20ºC) dentro de la zona donde estaban montados los cultivos.
1.2.2. Diseño Experimental.
Se recogieron 10 lombrices adultas de la especie de lombriz E. andrei que vivía en sus cultivos respectivos 
(vaca, caballo y cerdo) y se dispusieron en placas Petri (3 estiércoles x 10 réplicas, N=30). Las placas se 
montaron con ¼ de estiércol y ¾ de vermicompost del cultivo (este vermicompost se obtenía del respecti-
vo cultivo donde se recogían las lombrices) y se almacenaron a 20ºC en la cámara de cultivo. Cada semana 
se le daba de comer a las lombrices sus respectivos estiércoles (vaca, caballo y cerdo) ad libitum. 
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1.2.3. Obtención de muestras: deyecciones de la lombriz E. andrei.
Para obtener las deyecciones, se siguió el protocolo de Gómez-Brandón et al. (2011) con algunas modifica-
ciones. Según este protocolo, tres días después de darles comida se retiraron las lombrices de sus placas y 
se lavaron 3 veces con agua destilada. Se dispuso cada lombriz en una placa Petri estéril con papel de filtro 
humedecido en su base y otro cubriendo la lombriz. Tras 24 horas a 20ºC, se recogieron las deyecciones de 
todas las lombrices con una espátula estéril y se transfirieron a tubos eppendorf de 1,5 ml. Las lombrices 
se retiraron del papel de filtro y se volvieron a colocar en sus placas con su comida correspondiente (estiér-
col de vaca, caballo y cerdo). Desde la puesta de lombrices en placas Petri con filtros humedecidos hasta 
la recogida de deyecciones tras 24 horas a 20ºC se utilizaron las mismas condiciones de esterilidad dentro 
de la cabina de flujo que vienen detalladas en el capítulo general de la tesis. 
Se transfirieron las deyecciones de cada lombriz a tubos eppendorf de 1,5 ml autoclavados con la espá-
tula dentro de la cabina de flujo laminar y si la lombriz interfería en la recogida de deyección, se utilizaban 
las pinzas para apartarla. Una vez recogidas las deyecciones en los eppendorf correspondientes, se devol-
vieron las lombrices a sus placas Petri con su comida correspondiente (caballo, vaca y cerdo). Esto se rea-
lizaba tras cada recogida de deyecciones para que las lombrices comieran otra vez de sus respectivos es-
tiércoles y se pudiera continuar la recogida de deyecciones hasta alcanzar la cantidad necesaria (0,250 g). 
Finalmente, se almacenaron los tubos eppendorf de 1.5 ml con deyecciones de cada lombriz a -80ºC 
hasta la siguiente recogida de muestra. Este protocolo se repitió 10 veces hasta alcanzar los 0,25g de 
deyecciones. Tras sacar cada vez las muestras de deyecciones del congelador a -80ºC para recoger más 
deyecciones, se tuvo en cuenta que las condiciones de temperatura no cambiaran. Según Cardona et al. 
(2012) se mantuvieron las muestras de deyecciones en hielo para evitar que se descongelaran las mues-
tras y que se degradara el ADN por los cambios de congelación y descongelación. 
Finalmente, se almacenaron las muestras de deyecciones a -80ºC hasta la extracción de ADN.
1.3.  Métodos
1.3.1. Extracción de ADN.
Se realizó la extracción de ADN con el kit de extracción PowerSoil DNA Isolation (Mobio Laboratorios Inc., 
Carlsbad, USA) aplicando las modificaciones del protocolo del lisis del kit y el método de concentración del 
ADN del mismo explicadas en apartados anteriores del material y métodos general. Finalmente, una vez 
extraído el ADN, se almacenaron las muestras a -80ºC.
1.3.2. Pirosecuenciación del ADN.
Tras la extracción de ADN de las muestras, se realizó el siguiente análisis molecular de pirosecuenciación 
con un volumen de 10 µl de ADN concentrado. Todas las muestras con ADN extraído fueron enviadas a 
Brigham Young University (Utah, EEUU) para ser pirosecuenciadas con un pirosecuenciador 454 Roche GS 
FLX+ Titanium. De este se obtienen los datos en archivos sff que son utilizados para posteriores análisis 
bioinformáticos que eliminan los errores de la técnica y se utilizan a su vez, para analizar la diversidad y 
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composición bacteriana de las muestras a niveles distintos (filogenético y taxonómico).
1.3.3. Análisis bioinformático. 
Las secuencias de ADN recogidas tras el análisis de pirosecuenciación con el 454 Roche FLX+ Titanium 
fueron procesadas con herramientas informáticas para posteriores análisis estadísticos de la composición 
y diversidad de bacterias asociadas a las muestras de deyecciones de la lombriz E. andrei que come distin-
tas dieta (estiércol de vaca, caballo y cerdo).
Para empezar, debido a la gran cantidad y tamaño de datos generados por la técnica de pirosecuen-
ciación y a los errores que se pueden haber generado tras este tipo de análisis, se necesitan programas 
informáticos que reduzcan estos errores y ayuden a limpiar, agrupar, clasificar las secuencias antes de ser 
utilizadas para determinar la composición y la a y β diversidad bacteriana de la muestras de la lombriz E. 
andrei. La herramienta informática que se utilizó para llevar a cabo este trabajo fue el programa MOTHUR 
(Schsloss, et al., 2009).
Se redujo el error de las secuencias, se procesaron, agruparon y clasificaron siguiendo los pasos descri-
tos en el material y métodos general hasta el posterior análisis de composición y diversidad.
Para realizar el análisis de composición y diversidad se generaron los OTUs al 97% de similaridad y se 
clasificaron taxonómicamente. A partir de aquí realizamos una descripción de las comunidades bacteria-
nas nivel taxonómico de Filo. Además se realizaron los análisis de composición y diversidad (a y β) tanto 
a nivel filogenético como a nivel taxonómico con medidas cuantitativas y cualitativas de las comunidades 
bacterianas intestinales de la lombriz E. andrei que se alimentaba de distintas dietas (estiércoles de vaca, 
caballo y cerdo) siguiendo el tutorial del programa MOTHUR (Schloss et al., 2009) como bien está detalla-
do en el material y métodos general. Además, se utilizaron las secuencias de los archivos .fasta, .groups y 
.names generados por el comando trim.seqs que contenían todas las secuencias de las deyecciones de la 
lombriz E. andrei alimentadas con cerdo, caballo y vaca para generar una agrupación de estas secuencias 
por dietas de las que se alimentaba la lombriz utilizando el comando merge.files del programa MOTHUR 
(Schloss et al., 2009). Con los archivos generados por este comando de merge.files: casts.names, casts.
fasta y casts.groups se realizaron los posteriores análisis de composición y diversidad bacteriana sobre las 
deyecciones de E. andrei agrupados por dietas de las que se alimentaba (estiércol de vaca, caballo y cerdo).
1.3.4. Análisis estadísticos: 
Para analizar los cambios en la a-diversidad a nivel taxonómico (por OTUs) se aplicó un ANOVA y un test 
a posteriori de HSD Tukey para observar si existen cambios en los índices de riqueza (Chao y Sobs) y di-
versidad (Simpson y Shannon–Wiener) en las comunidades bacterianas de las deyecciones de la lombriz 
E. andrei alimentadas con tres dietas diferentes (estiércoles de caballo, cerdo y vaca). Los cambios en la 
a-diversidad filogenética se analizaron de la misma manera sobre los valores del índice de Faith (1992). 
Para realizar estos análisis se utilizó el programa SPSS (versión 17.0). Además, para realizar el análisis 
de riqueza dentro de la a-diversidad a nivel taxonómico se realizó una curva de coleccionista donde se 
representó el número de OTUs en función del número de secuencias acumuladas. Este análisis se realizó 
con el programa MOTHUR.
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Para estudiar la β-diversidad taxonómica y filogenética, se generaron matrices de distancias con ín-
dices cuantitativos (Bray-Curtis y weighted Unifrac) y cualitativos (Jaccard y unweighted Unifrac) que se 
utilizaron para visualizar la β-diversidad. Además se realizaron AMOVAs (análisis de varianza molecular) 
con estas matrices para comprobar si la separación entre las muestras observada en los PCoAs es esta-
dísticamente significativa. Estos análisis se realizaron con el programa MOTHUR. Además, tras el análi-
sis de coordenadas principales (PCoAs) que determina las diferencias en la estructura de la comunidad 
bacteriana tras el tránsito de distintas sustratos (estiércol de vaca, caballo y cerdo) a través del intestino 
de la lombriz E. andrei se realizó un análisis de correlación para saber qué OTUs son los responsables del 
movimiento de las muestras de deyecciones E. andrei hacia un lado u otro de los ejes (eje 1 y 2) en los 
análisis de coordenadas principales (PCoAs). El resultado es una matriz donde para cada OTU tenemos la 
ρ de Spearman (coeficiente de correlación) y el valor de significación con cada uno de los ejes. Los OTUs 
con valores de p-valor que son significativos (<0.05), tienen un peso importante dentro cada eje, lo que 
indica que muestras con esos OTUs se desplazarán en ese eje dependiendo de la abundancia y/o presencia 
(índices cuantitativos o cualtitativos) de los OTUs.
Dentro de la β-diversidad se realizó también un análisis de composición bacteriana a nivel taxonómico 
para observar si existían cambios en la composición de bacterias debido a diferencias significativas entre 
dietas y se relacionó con el grupo de bacterias de E. andrei que determinaba una composición de bacterias 
independiente de la dieta. Para llevar a cabo este análisis se aplicó una ANOVA y un test a posteriori de 
HSD de Tukey y para realizar estos análisis se utilizó el programa estadístico SPSS (versión 17.0). Se repre-
sentaron los grupos de bacterias comunes en un diagrama de Venn que permitía saber cuántos OTUs eran 
comunes a las dietas para posteriormente calcular las abundancias relativas de los mismos y realizar com-
paraciones con las bacterias de las dietas. Los OTUs clasificados posteriormente en Filo de bacterias de las 
tres dietas y del grupo común de E. andrei se representaron con un diagrama de barras para poder observar 
la composición de Filos de bacterias que eran debidos a la dieta y la que era debida a la lombriz E. andrei.
1.4. Resultados.
1.4.1. Composición de bacterias a nivel taxonómico de Filo en las deyec-
ciones de la lombriz E. andrei alimentada con diferentes estiércoles (vaca, 
caballo y cerdo). Existencia de un grupo común de bacterias intestinales 
independientemente de la dieta.
Como se puede observar en la figura 1, la dieta parece tener un papel muy importante en la formación de 
las comunidades bacterianas intestinales de E. andrei. De hecho, hay varios filos de bacterias, Firmicutes 
(ANOVA F2, 9= 516,76, P< 0,001), Proteobacteria (ANOVA F2,9=22,43 P< 0,001), Verrucomicrobia (ANOVA 
F2,9= 4,94, P=0,036) y Unclassified (ANOVA F2,9=5.67 P=0,030), cuya abundancia depende enormemente 
de la dieta que ingiere la lombriz. Según las comparaciones por pares realizadas con el test a posteriori de 
HSD de Tukey, encontramos que existen diferencias significativas de las abundancias de los Filos de bac-
terias entre las siguientes dietas; Firmicutes son significativamente más abundantes en las muestras de 
la dieta de estiércol de cerdo que en las otras dos dietas (P<0,001 en ambas comparaciones). La abundan-
cia de Proteobacteria es significativamente diferente entre las dietas de caballo y cerdo  (comparación por 
75
Capítulo 1
pares caballo y cerdo, ANOVA P<0,001) y las dietas de cerdo y vaca (comparación por pares cerdo y vaca, 
ANOVA P=0,001); Unclassified son significativamente diferentes entre las dietas de caballo y vaca (com-
paración por pares caballo y vaca, ANOVA P=0,038) de las que se alimenta la lombriz E.andrei (Figura 1).
Para comprobar la existencia de bacterias comunes a diferentes tipos de muestras aplicamos el coman-
do venn para obtener el archivo final.an.merge.0.03.sharedsobs.c-ce-v.svg que se abrirá con el programa 
GIMP y visualizaremos un diagrama de Venn. En este diagrama se pueden observar que hay 56 OTUs que 
aparecen en las deyecciones de la lombriz E. andrei independientemente de la dieta y constituyen el grupo 
de bacterias intestinales común de esta especie de lombriz de tierra (Figura 1). Los OTUs comunes a to-
das las deyecciones de E. andrei fueron clasificados taxonómicamente a nivel de Filo y se muestran en la 
figura 1. Podemos ver que mayoritariamente este núcleo común de bacterias está formado por bacterias 
pertenecientes a los filos Proteobacteria (41%) y Actinobacteria (36%), con contribuciones menores de 
Bacteroidetes (7%), Firmicutes (11%),  Acidobacteria (2%), TM7 (2%) y Chloroflexi (2%). Hay que resaltar que 
la abundancia de varios de estos filos presentes en el núcleo común es mayor en el intestino que en las 
dietas estudiadas (Acidobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes, Planctomycetes, 
Proteobacteria, TM7).
Figura 1. Composición de bacterias según el paso de tres dietas (estiércol de vaca, caballo y cerdo) por el intestino 
de la lombriz E. andrei y composición bacteriana del grupo común a la lombriz E. andrei. 
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1.4.2. Estima de la a-diversidad de bacterias en las deyecciones de la lom-
briz E. andrei. Curvas de rarefacción, índices de riqueza (Chao y Sobs) y di-
versidad taxonómica (Simpson y Shannon-Wiener) y filogenética (Faith).
La curva de coleccionista nos informa de cómo de bien hemos muestreado nuestras muestras, midiendo 
cómo cambia el número de OTUs en función del número de secuencias. Según la forma de la curva de 
coleccionista determinamos si el esfuerzo de muestreo (el porcentaje de secuencias muestreadas) fue 
Figura 2. Diagrama de Venn sobre matrices de distancia a una distancia 0.03 entre abundancias relativas de OTUs 
agrupados por dietas. La riqueza compartida entre dietas es de 56 OTUs.
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suficiente para decidir si la riqueza mínima de la composición bacteriana en las muestras de deyección de 
lombriz E. andrei según la dieta fue suficiente o estuvo mal muestreada. La curva parabólica es la que nos 
da información de que hemos muestreado bien porque llega a un límite de saturación donde no se pueden 
encontrar más OTUs nuevos aunque se aumente el número de secuencias. Como podemos ver en la Figura 
3, hemos muestreado bastante bien las deyecciones de E. andrei. Además, un control adicional de cómo 
hemos muestreado es el estudio de la cobertura de las secuencias. La cobertura de las muestras está en-
tre 95%-98%. La cobertura de la mayoría de mis muestras estuvo por encima del 97%, valor tomado como 
referencia de un esfuerzo de muestreo suficiente (Schloss et al., 2009). 
A nivel de a-diversidad taxonómica, no se encontraron diferencias significativas ni en la riqueza (Chao, 
ANOVA F
2,9
= 0,64, P= 0,551; Sobs, ANOVA F
2,9 
=0,50, P= 0,621) ni en la diversidad (índice Shannon-Wiener, 
ANOVA F
2,9
=0,65,  P=0,544; índice Simpson, ANOVA F
2,9
=0,78, P=0,486). Tampoco hubo diferencias en la 
diversidad filogenética (Faith, ANOVA, F
2,9
=1,49, P=0,270).
1.4.3. Estudio de la β-diversidad filogenética y taxonómica de las comuni-
dades bacterianas en las deyecciones de la lombriz E. andrei según la dieta 
recibida.
1.4.3.1 Cambios en la β-diversidad taxonómica de las comunidades bacterianas 
de las deyecciones de la lombriz E. andrei alimentada con diferentes dietas. Aná-
Figura 3. Curva de coleccionista de riqueza observada en deyecciones de E.andrei. Nº OTUs observados sobre el 
nº secuencias totales de los OTUs agrupados a a una distancia de 0.03 entre las muestras por el método de nea-
rest-neigbor.
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lisis cuantitativo (Bray-Curtis) y cualitativo (Jaccard). Análisis de los cambios por 
PCoA, tests AMOVA y correlaciones entre matrices de OTUs y ejes de los PCoA.
Como se puede observar en las figuras 4 (PCoA cuantitativo) y 5 (PCoA cualitativo) las comunidades bac-
terianas de las deyecciones de E. andrei tienen diferente estructura (cuantitativo) y composición (cualita-
tivo). De hecho existen diferencias significativas entre las comunidades bacterias de las deyecciones de E. 
andrei comiendo tres dietas distintas, tanto a nivel cuantitativo (teniendo en cuenta la abundancia de las 
bacterias) (AMOVA, F
2,11 
=6,42, P<0,001) (Figura 4), como a nivel cualitativo (presencia/ausencia de bacte-
rias; AMOVA, F 
2,11 
=2,16, P<0,001) (Figura 5). Además, sobre la AMOVA realizada sobre las abundancias de 
comunidades de bacterias a nivel taxonómico existen diferencias significativas en las pruebas por pares: 
caballo y cerdo, AMOVA, F
1,7
 =14,39, P=0,016; caballo y vaca, AMOVA, F
1,8
=5,18, P=0,005; vaca y cerdo; 
AMOVA, F
1,6 
=5,02, P= 0,028.  Y también, sobre la AMOVA realizada sobre la presencia de bacterias existen 
diferencias significativas en las pruebas por pares: caballo y cerdo, AMOVA, F 
1,7
 =2,26, P= 0,013; caballo y 
vaca, AMOVA, F
1, 8 
=2,31, P= 0,005; vaca y cerdo, F
1,6 
= 1,87, P= 0,030.
Tras el análisis de coordenadas principales que determina las diferencias en la estructura de la comuni-
dad bacteriana tras el tránsito de distintas dietas (estiércol de vaca, caballo y cerdo) a través del intestino 
Figura 4. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cuantitativa de las comunidades bac-
terianas presentes en las deyecciones de la lombriz de tierra E. andrei alimentada con diferentes dietas (estiércoles 
de cerdo, caballo y vaca).
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de la lombriz E. andrei se realizó un análisis de correlación para saber qué  OTUs son los responsables del 
movimiento de las muestras de deyecciones de E. andrei hacia un lado u otro de los ejes (eje 1 y 2) en los 
análisis de coordenadas principales (PCoAs). Estas análisis se hicieron tanto a nivel taxonómico como filo-
genético con índices cuantitativos (taxonómicos: Bray-Curtis y filogenéticos: weighted Unifrac) y cualitati-
vos (taxonómicos: Jaccard y filogenéticos: unweighted Unifrac). Para realizar este análisis de correlación a 
nivel taxonómico cuantitativo se aplicó el comando corr.axes, que necesita una tabla de OTUs (en nuestro 
caso la tabla rarefaccionada) y los valores de las puntuaciones de cada una de nuestras muestras en cada 
uno de los ejes del PCoA. El resultado es una matriz donde para cada OTU tenemos la ρ de Spearman (coe-
ficiente de correlación) y el valor de significación con cada uno de los ejes. Los OTUs con valores de p-valor 
que son significativos (<0,05), tienen un peso importante dentro cada eje, lo que indica que muestras con 
esos OTUs se desplazarán en ese eje dependiendo de la abundancia o presencia (cuantitativo y cualitativo 
respectivamente) de los OTUs. Así, según el coeficiente de spearman sea positivo o negativo las muestras 
se distribuirán más hacia la derecha (valores positivos) o izquierda del eje 1 (valores negativos) o  hacia 
arriba (valores positivos) o abajo (valores negativos) del eje 2. Además de cada OTU tenemos su clasifi-
cación taxonómica, lo que nos permite mostrar que Filos  (o Clases, Órdenes, Familias o Géneros) están 
contribuyendo a la separación de las muestras en nuestros PCoAs. Así para el PCoA taxonómico cuantita-
Figura 5. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cualitativa de las comunidades bacte-
rianas presentes en las deyecciones de la lombriz de tierra E. andrei alimentada con diferentes dietas (estiércoles 
de cerdo, caballo y vaca).
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tivo (Bray-Curtis) podemos ver que el eje 1 separa la dieta de estiércol de vaca de las otras dos dietas. Así, 
las muestras se van a separar en el eje 1 debido principalmente a cambios en la abundancia de OTUs que 
pertenecen al filo Proteobacteria (50%), que mayoritariamente presentan correlaciones negativas con este 
eje (Tabla 1). Por tanto, las muestras de la dieta con estiércol de vaca tienen una mayor abundancia de de-
terminados OTUs pertenecientes al filo Proteobacteria que las muestras de las otras dos dietas. En menor 
medida OTUs pertenecientes a los filos Actinobacteria (10%), Verrucomicrobia (5%) y TM7 (10%) (menos 
un OTU con correlación positiva) también muestran correlaciones negativas con este eje, al contrario que 
los OTUs pertenecientes a los filos Bacteroidetes (15%), Firmicutes (5%) y TM7 (10%) (menos un OTU que 
tiene correlación negativa) (Tabla 1). En el eje 2, que separa la dieta de cerdo de las otras dos dietas, las 
muestras se separan principalmente por cambios en la abundancia de OTUs pertenecientes a los filos 
Actinobacteria (23%), (solo la ½ de los OTUs presentan correlación positiva, la otra ½ tienen correlación 
negativa), Bacteroidetes (11%) y Proteobacteria (31%) y TM7 (6%), que correlacionan positivamente con el 
eje 2 (Tabla 3), lo que indica que las dietas de estiércol de caballo y vaca tienen más abundancia de estos 
OTUs que la dieta de cerdo. Por el contrario la mayoría de los OTUs del filo Firmicutes (29%) y la ½ de los 
OTUs de Actinobacteria (23%) correlacionan de forma negativa con el eje 2, indicando un enriquecimiento 
de estos OTUs para las muestras correspondientes a la dieta de estiércol de cerdo (Tabla 2). Hay que des-
tacar que los OTUs que correlacionan de manera significativa son diferentes para cada eje (salvo 3 OTUs 
en Proteobacteria y un OTU en TM7).
Tabla 1. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA taxonómico cuantitativo 
(Bray-Curtis).
OTU ρ  de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0128  -0,64  0,025 Actinobacteria
Otu0191  -0,65  0,024 Actinobacteria
Otu0018   0,71  0,010 Bacteroidetes
Otu0024   0,70  0,011 Bacteroidetes
Otu0157   0,59  0.043 Bacteroidetes
Otu0102   0,60  0,041 Firmicutes
Otu0001   0,89  0,000 Proteobacteria
Otu0005   0,58  0,048 Proteobacteria
Otu0007  -0,66  0,018 Proteobacteria
Otu0017  -0,72  0,009 Proteobacteria
Otu0036   0,60  0,041 Proteobacteria
Otu0047  -0,76  0,004 Proteobacteria
Otu0054  -0,60  0,041 Proteobacteria
Otu0076  -0,78  0,003 Proteobacteria
Otu0126  -0,64  0,025 Proteobacteria
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Otu0180  -0,64  0,025 Proteobacteria
Otu0096  -0,65  0,024 TM7
Otu0120   0,60     0,042 TM7
Otu0059  -0,60  0,043 Verrucomicrobia
Otu0441   0,58  0,046 unclassified
Tabla 2. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA taxonómico cuantitativo 
(Bray-Curtis).
OTU ρ de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0020   0,76 0,004 Actinobacteria
Otu0021   0,75 0,005 Actinobacteria
Otu0027   0,81 0,001 Actinobacteria
Otu0065   0,60 0,041 Actinobacteria
Otu0077  -0,73 0,007 Actinobacteria
Otu0133  -0,64 0,025 Actinobacteria
Otu0181  -0,65 0,024 Actinobacteria
Otu0019   0,68 0,015 Bacteroidetes
Otu0038   0,67 0,017 Bacteroidetes
Otu0045   0,61 0,036 Bacteroidetes
Otu0088   0,65 0,023 Bacteroidetes
Otu0002   -0,70 0,012 Firmicutes
Otu0008   -0,79 0,003 Firmicutes
Otu0039   0,58 0,047 Firmicutes
Otu0044   -0,80 0,002 Firmicutes
Otu0048   0,75 0,005 Firmicutes
Otu0060   -0,75 0,006 Firmicutes
Otu0075   -0,71 0,010 Firmicutes
Otu0117   -0,65 0,022 Firmicutes
Otu0178   -0,75 0,006 Firmicutes
Otu0001   0,71 0,009 Proteobacteria
Otu0003   0,62 0,031 Proteobacteria
Otu0005   0,68 0,015 Proteobacteria
Otu0006   0,78 0,003 Proteobacteria
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Otu0010   -0,69 0,013 Proteobacteria
Otu0011   0,73 0,007 Proteobacteria
Otu0016   0,80 0,002 Proteobacteria
Otu0023   0,74 0,005 Proteobacteria
Otu0062   0,67 0,017 Proteobacteria
Otu0220   0,65 0,023 Proteobacteria
Otu0135   0,61 0,036 TM7
Otu0120   0,75 0,005 TM7
Así para el PCoA taxonómico cualitativo (Jaccard) podemos ver que el eje 1 separa la dieta de estiércol de 
vaca de las dietas de caballo y cerdo. Así, las muestras se van a separar en el eje 1 debido principalmente a 
cambios en la presencia de OTUs que no han podido ser asignadas a ningún filo (Unclassified) que mayori-
tariamente presentan correlaciones negativas con este eje (Tabla 3). Por lo tanto, las muestras de deyec-
ciones obtenidas a partir de estiércol de vaca que come E. andrei presentan un OTU del grupo Unclassified 
que no aparece en las otras dietas. La presencia de algunos OTUs del Filo Proteobacteria (5 OTUs de un 
total de 14), Actinobacteria (2 OTUs de un total de 8) y Bacteroidetes (1 OTU de un total de 5) presentan 
correlaciones negativas también lo que indica que las muestras de dieta de vaca tendrían estos OTUs, al 
contrario que las otras dos dietas (Tabla 3). Al contrario, los cambios en la  presencia de OTUs del Filo de 
Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes y Firmicutes están más correlacionados positivamente con 
el eje 1 que el resto de bacterias, indicando que las muestras de deyecciones de E. andrei comiendo cerdo 
y caballo están más relacionadas con estas bacterias que con la dieta de vaca (Tabla 3), pero en menor 
medida que las bacterias sin clasificar (Unclassified). En el eje 2, se separan las deyecciones de cerdo de 
las dietas de caballo y vaca. La presencia de determinados OTUs, con correlaciones negativas con este eje, 
incluidos en los filos Actinobacteria, Bacteroidetes, Proteobacteria y Unclassified separan las muestras de 
vaca y caballo de la dieta de cerdo. Por otro lado, la presencia de OTUs pertenecientes al filo Firmicutes 
y algunos OTUs de Actinobacteria (5 OTUs de un total de 12) separan las muestras de cerdo de las de las 
otras dos dietas, debido a que presentan correlaciones positivas con este eje (Tabla 4). Hay que destacar 
que los OTUs que correlacionan de manera significativa son diferentes para cada eje (salvo un OTU  de 
Actinobacteria).
Tabla 3. OTUs de Filos de bacterias que presentan correlaciones significativas es con el eje 1 a nivel taxo-
nómico cualitativo (Jaccard).
OTU ρ de Spearman Valor de P Filo Bacterias
Otu0009    -0.61 0.036 Actinobacteria
Otu0015    0.67 0.017 Actinobacteria
Otu0020    0.59 0.042 Actinobacteria
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Otu0021    0.62 0.031 Actinobacteria
Otu0026   -0.59 0.045 Actinobacteria
Otu0043    0.61 0.037 Actinobacteria
Otu0065    0.74 0.006 Actinobacteria
Otu0079    0.66 0.020 Actinobacteria
Otu0018    0.80 0.002 Bacteroidetes
Otu0019    0.93 0.000 Bacteroidetes
Otu0038    0.66 0.019 Bacteroidetes
Otu0045    0.75 0.005 Bacteroidetes
Otu0069   -0.59 0.042 Bacteroidetes
Otu0048    0.73 0.007 Firmicutes
Otu0001    0.85 0.000 Proteobacteria
Otu0005    0.85 0.000 Proteobacteria
Otu0006    0.60 0.039 Proteobacteria
Otu0010   -0.66 0.019 Proteobacteria
Otu0011    0.87 0.000 Proteobacteria
Otu0016    0.78 0.003 Proteobacteria
Otu0017   -0.70 0.012 Proteobacteria
Otu0030    0.72 0.009 Proteobacteria
Otu0041   -0.66 0.020 Proteobacteria
Otu0047   -0.78 0.003 Proteobacteria
Otu0061    0.62 0.031 Proteobacteria
Otu0062    0.75 0.005 Proteobacteria
Otu0076   -0.78 0.003 Proteobacteria
Otu0080    0.67 0.017 Proteobacteria
Otu0057   -0.59 0.045 unclassified
Tabla 4. OTUs de Filos de bacterias que presentan correlaciones significativas con el eje 2 a nivel taxonó-
mico cualitativo (Jaccard).
+
OTU ρ de Spearman Valor de P Filo Bacterias
Otu0020   -0,61 0,037 Actinobacteria
Otu0027   -0,63 0,026 Actinobacteria
Otu0037   -0,75 0,005 Actinobacteria
Otu0040    0,68 0,014 Actinobacteria
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Otu0051   -0,73 0,007 Actinobacteria
Otu0055   -0,70 0,011 Actinobacteria
Otu0064   -0,77 0,003 Actinobacteria
Otu0077    0,75 0,005 Actinobacteria
Otu0133    0,59 0,043 Actinobacteria
Otu0140   -0,65 0,022 Actinobacteria
Otu0181    0,58 0,046 Actinobacteria
Otu0050    0,66 0,020 Actinobacteria
Otu0060    0,73 0,007 Firmicutes
Otu0075    0,74 0,006 Firmicutes
Otu0115    0,65 0,023 Firmicutes
Otu0175    0,65 0,023 Firmicutes
Otu0178    0,75 0,005 Firmicutes
Otu0033   -0,67 0,017 unclassified
Otu0029   -0,78 0,003 Proteobacteria
Otu0035   -0,58 0,048 Proteobacteria
Otu0067   -0,80 0,002 Proteobacteria
Otu0099   -0,79 0,002 Proteobacteria
1.4.3.2 Cambios en la β-diversidad filogenética de las comunidades bacterianas 
de las deyecciones de la lombriz E. andrei alimentada con diferentes dietas. Aná-
lisis cuantitativo (weighted Unifrac) y cualitativo (unweighted Unifrac). Análisis 
de los cambios por PCoA, tests AMOVA y correlaciones entre matrices de OTUs 
y ejes de los PCoA.                                                                                                             
Como se puede observar en las figuras 6 (PCoA cuantitativo) y 7 (PCoA cualitativo) cuando se realizan los 
PCoAs teniendo en cuenta la filogenia de las bacterias las diferencias en β-diversidad persisten, tanto a 
nivel cualitativo como a nivel cuantitativo. De hecho, hay diferencias significativas entre las comunidades 
de bacterias de las muestras de deyecciones de E. andrei comiendo tres dietas distintas sobre las abun-
dancias de bacterias (Weigthed) (AMOVA, F 
2,11
=6,46, P<0,001) (Figura 6) y sobre la presencia de bacterias 
(Unweigthed) (AMOVA, F 
2,11
 = 2,21, P <0,001) (Figura 7). Además, sobre la AMOVA realizada sobre las 
abundancias de comunidades de bacterias a nivel filogenético existen diferencias significativas entre las 
abundancias de bacterias de las deyecciones cada dos estiércoles que come la lombriz E.andrei (caballo y 
cerdo, AMOVA F 
1,7
 =12,55, P= 0,015; caballo y vaca, AMOVA F 
1,8
 =4,80, P= 0,015; cerdo y vaca, AMOVA F 
1,6
 = 5,00, P= 0,033). Y también, sobre la AMOVA realizada sobre la presencia de bacterias de las deyeccio-
nes a nivel filogenético existen diferencias significativas entre las deyecciones cada dos estiércoles que 
come la lombriz E. andrei (caballo y cerdo, AMOVA F 
1,7
 =2,19, P= 0,014; caballo y vaca, AMOVA F 
1,8
 =2,34, 
P=0,007; cerdo y vaca, AMOVA F 
1,6
 = 2,05, P= 0,027).
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Figura 6.  Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad filogenética cuantitativa de las comunidades bac-
terianas presentes en las deyecciones de la lombriz de tierra E. andrei alimentada con diferentes dietas (estiércoles 
de cerdo, caballo y vaca).
Figura 7.  Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cualitativa de las comunidades bac-
terianas presentes en las deyecciones de la lombriz de tierra E. andrei alimentada con diferentes dietas (estiércoles 
de cerdo, caballo y vaca).
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Para el análisis PCoA filogenético cuantitativo (distancias Unifrac Weigthed) podemos ver que el eje 1 
separa en mayor o menor medida las muestras correspondientes a las tres dietas. Así, las muestras de 
deyecciones de E. andrei con dieta de estiércol de caballo se van a separar de las otras dos dietas en el 
eje 1 debido principalmente a aumentos en la abundancia de OTUs incluidos en el filo Bacteroidetes (11%) 
y  TM7 (3%) y las abundancias de algunos OTUs de Actinobacteria (29%) (6 OTUs de un total de 10) y las 
abundancias de otros  OTUs de Proteobacteria (29%) (8 OTUs de un total de 10) que presentan correlacio-
nes negativas con este eje (Tabla 5). Por el contrario, aumentos en la abundancia de OTUs pertenecientes 
a los filos Firmicutes (29%) y algunas abundancias de OTUs de Actinobacteria (29%) (4 OTUs de un total 
de 10) separan las muestras de las dietas de vaca y cerdo de las de caballo en este eje (Tabla 5). En el eje 
2, se separan las muestras de las dietas de vaca de las de las otras dos dietas de caballo y cerdo. Esto se 
debe principalmente a aumentos de la abundancia de OTUs pertenecientes al filo Proteobacteria (34%), 
TM7 (6%), Verrucomicrobia (6%). Por el contrario, la mayoría de abundancias de OTUs de Actinobacteria 
(28%), Bacteroidetes (6%), y Firmicutes (19%) se correlacionan negativamente con el eje y son responsa-
bles de la separación de muestras de caballo y cerdo de las de vaca. Hay que destacar que los OTUs que 
correlacionan de manera significativa son diferentes para cada eje (salvo 4 OTUs de Firmicutes y 2 OTUs 
de Actinobacteria) (Tabla 6). 
Tabla 5. Abundancia de OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 1 a nivel filogenético 
cuantitativo (Distancia Unifrac Weigthed).
OTU ρ de Spearman Valor de P  Filo bacterias
Otu0020   -0,74 0,005 Actinobacteria
Otu0021   -0,74 0,006 Actinobacteria
Otu0027   -0,80 0,002 Actinobacteria
Otu0043   -0,61 0,037 Actinobacteria
Otu0065   -0,66 0,020 Actinobacteria
Otu0072   -0,60 0,039 Actinobacteria
Otu0077     0,73 0,007 Actinobacteria
Otu0133     0,64 0,025 Actinobacteria
Otu0141    0,58 0,047 Actinobacteria
Otu0181    0,65 0,023 Actinobacteria
Otu0019   -0,72 0,008 Bacteroidetes
Otu0038   -0,62 0,033 Bacteroidetes
Otu0045   -0,68 0,014 Bacteroidetes
Otu0088   -0,65 0,024 Bacteroidetes
Otu0002    0,78 0,003 Firmicutes
Otu0008    0,87 0,000 Firmicutes
Otu0039   -0,60 0,041 Firmicutes
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Otu0044    0,84 0,001 Firmicutes
Otu0048   -0,72 0,008 Firmicutes
Otu0060    0,75 0,005 Firmicutes
Otu0075    0,75 0,005 Firmicutes
Otu0117    0,65 0,022 Firmicutes
Otu0160    0,58 0,047 Firmicutes
Otu0178    0,75 0,005 Firmicutes
Otu0001   -0,74 0,006 Proteobacteria
Otu0005   -0,70 0,011 Proteobacteria
Otu0006   -0,78 0,003 Proteobacteria
Otu0010    0,75 0,005 Proteobacteria
Otu0011   -0,71 0,010 Proteobacteria
Otu0016   -0,80 0,002 Proteobacteria
Otu0023   -0,84 0,001 Proteobacteria
Otu0062   -0,72 0,008 Proteobacteria
Otu0220   -0,65 0,024 Proteobacteria
Otu0292    0,58 0,045 Proteobacteria
Otu0120   -0,71 0,010 TM7
Tabla 6. Abundancia de OTUs de Filo de bacterias correlacionadas con el eje 2 a nivel filogenético cuanti-
tativo (Distancias Unifrac Weigthed).
OTU ρ de Spearman Valor de P  Filo bacterias
Otu0034 -0,73 0,006 Actinobacteria
Otu0040 -0,75 0,005 Actinobacteria
Otu0055  0,64 0,026 Actinobacteria
Otu0058 -0,68 0,015 Actinobacteria
Otu0077 -0,76 0,004 Actinobacteria
Otu0128  0,64 0,025 Actinobacteria
Otu0191  0,65 0,023 Actinobacteria
Otu0050 -0,68 0,016 Actinobacteria
Otu0018 -0,66 0,020 Bacteroidetes
Otu0024 -0,80 0,001 Bacteroidetes
Otu0060 -0,75 0,006 Firmicutes
Otu0075 -0,60 0,040 Firmicutes
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Otu0115 -0,65 0,024 Firmicutes
Otu0160 -0,60 0,049 Firmicutes
Otu0175 -0,65 0,024 Firmicutes
Otu0178 -0,75 0,007 Firmicutes
Otu0004  0,59 0,043 Proteobacteria
Otu0007  0,91 0,000 Proteobacteria
Otu0017  0,72 0,009 Proteobacteria
Otu0029  0,58 0,046 Proteobacteria
Otu0032  0,73 0,006 Proteobacteria
Otu0047  0,76 0,004 Proteobacteria
Otu0054  0,72 0,000 Proteobacteria
Otu0076  0,78 0,003 Proteobacteria
Otu0099  0,64 0,026 Proteobacteria
Otu0126  0,64 0,025 Proteobacteria
Otu0180  0,64 0,025 Proteobacteria
Otu0096  0,65 0,023 TM7
Otu0118  0,59 0,045 TM7
Otu0059  0,59 0,043 Verrucomicrobia
Otu0091  0,61 0,030 Verrucomicrobia
Para el análisis PCoA filogenético cualitativo (distancias Unifrac Unweigthed) podemos ver que el eje 1 
separa la dieta de estiércol de vaca de las otras dos dietas. Así, la presencia de OTUs del grupo de bacterias 
sin clasificar (Unclassified), Actinobacteria (8 OTUs de un total de 7), Proteobacteria (8 OTUs de un total de 
17) y TM7 (un OTU de un total de 2) presentan correlaciones negativas con el eje y separan las muestras de 
una dieta de vaca de las de cerdo y caballo. Por el contrario, los cambios en presencia de los OTUs de Filos 
Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria (9 OTUs de un total de 17) y un OTU de TM7, presentan correla-
ciones positivas con el eje  y separan las muestras de cerdo y caballo de las de vaca (Tabla 7). En el eje 2, se 
separan las muestras de cerdo de las otras dietas que  come E. andrei por la presencia  mayoritariamente 
de OTUs del filo Firmicutes (8 OTUs de un total de 11) que separa estas muestras sobre el lado negativo 
del eje 2. Su presencia enriquece las muestras de cerdo en este eje. Por el contrario, la mayoría de OTUs 
presentes de los filos Bacteroidetes, Actinobacteria y Proteobacteria se correlacionan positivamente con el 
eje 2 y separan las muestras de vaca y caballo de las de cerdo en este eje (Tabla 8). Hay que destacar que 
algunos OTUs que correlacionan de manera significativa son iguales para los dos ejes (8 OTUs de Proteo-
bacteria, 2 OTUs de Actinobacteria, 3 OTUs de Bacteroidetes, un OTU de Firmicutes) (Tabla 9). 
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Tabla 7. Presencia de OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA filogenética 
cualitativa (distancias Unifrac Unweigthed). 
OTU ρ de Spearman Valor de P  Filo bacterias
Otu0009   -0,61 0,034 Actinobacteria
Otu0026   -0,73 0,007 Actinobacteria
Otu0028   -0,61 0,034 Actinobacteria
Otu0043    0,66 0,019 Actinobacteria
Otu0065    0,72 0,008 Actinobacteria
Otu0408   -0,65 0,024 Actinobacteria
Otu0468   -0,65 0,024 Actinobacteria
Otu0018    0,84 0,000 Bacteroidetes
Otu0019    0,92 0,000 Bacteroidetes
Otu0038    0,60 0,040 Bacteroidetes
Otu0045    0,75 0,005 Bacteroidetes
Otu0069   -0,76 0,004 Bacteroidetes
Otu0088    0,58 0,046 Bacteroidetes
Otu0048    0,63 0,027 Firmicutes
Otu0001    0,83 0,001 Proteobacteria
Otu0005    0,81 0,001 Proteobacteria
Otu0010   -0,76 0,004 Proteobacteria
Otu0011    0,85 0,000 Proteobacteria
Otu0016    0,79 0,002 Proteobacteria
Otu0017   -0,66 0,020 Proteobacteria
Otu0023    0,64 0,024 Proteobacteria
Otu0030    0,70 0,012 Proteobacteria
Otu0041   -0,82 0,001 Proteobacteria
Otu0047   -0,82 0,001 Proteobacteria
Otu0062    0,73 0,007 Proteobacteria
Otu0076   -0,84 0,001 Proteobacteria
Otu0080    0,60 0,041 Proteobacteria
Otu0137   -0,64 0,025 Proteobacteria
Otu0172   -0,65 0,024 Proteobacteria
Otu0220    0,58 0,047 Proteobacteria
Otu0118   -0,75 0,006 TM7
Otu0120    0,66 0,020 TM7
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Otu0226   -0,65 0,022 unclassified
Otu0057   -0,76 0,004 unclassified
Otu0111   -0,69 0,012 unclassified
Tabla 8. Presencia de OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA filogenética 
cualitativa (distancias Unifrac Unweigthed).
OTU ρ de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0015    0,64 0,024 Actinobacteria
Otu0020    0,86 0,000 Actinobacteria
Otu0021    0,78 0,003 Actinobacteria
Otu0027    0,82 0,001 Actinobacteria
Otu0037    0,66 0,020 Actinobacteria
Otu0043    0,62 0,030 Actinobacteria
Otu0064    0,81 0,001 Actinobacteria
Otu0065    0,83 0,001 Actinobacteria
Otu0077   -0,75 0,005 Actinobacteria
Otu0079    0,66 0,020 Actinobacteria
Otu0133   -0,59 0,043 Actinobacteria
Otu0181   -0,58 0,050 Actinobacteria
Otu0019    0,77 0,003 Bacteroidetes
Otu0038    0,68 0,015 Bacteroidetes
Otu0045    0,83 0,001 Bacteroidetes
Otu0002   -0,69 0,013 Firmicutes
Otu0008   -0,84 0,001 Firmicutes
Otu0039    0,66 0,020 Firmicutes
Otu0044   -0,70 0,011 Firmicutes
Otu0048    0,84 0,001 Firmicutes
Otu0060   -0,73 0,007 Firmicutes
Otu0075   -0,81 0,001 Firmicutes
Otu0115   -0,65 0,024 Firmicutes
Otu0175   -0,65 0,024 Firmicutes
Otu0178   -0,75 0,007 Firmicutes
Otu0251    0,64 0,025 Firmicutes
Otu0004    0,62 0,030 Proteobacteria
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Otu0005    0,69 0,013 Proteobacteria
Otu0006    0,64 0,024 Proteobacteria
Otu0010   -0,80 0,002 Proteobacteria
Otu0011    0,73 0,006 Proteobacteria
Otu0014    0,70 0,011 Proteobacteria
Otu0016    0,82 0,001 Proteobacteria
Otu0023    0,83 0,001 Proteobacteria
Otu0035    0,61 0,033 Proteobacteria
Otu0041   -0,61 0,037 Proteobacteria
Otu0062    0,60 0,041 Proteobacteria
Otu0067    0,58 0,048 Proteobacteria
Otu0080    0,75 0,005 Proteobacteria
Otu0094    0,65 0,022 Proteobacteria
Otu0166    0,65 0,023 Proteobacteria
1.5. Discusión
Efecto de la dieta en la composición de bacterias intestinales de E. andrei. Diferencias en la composición 
de bacterias debido a la dieta de estiércoles (vaca, cerdo y caballo) que come E. andrei. Existencia de un 
grupo común de bacterias en las deyecciones de esta especie de lombriz E. andrei, independientemente 
de la dieta.
En este trabajo hemos encontrado que la dieta juega un papel determinante en la formación del mi-
crobioma intestinal de la lombriz de tierra E. andrei, como se ha descrito previamente para otras especies 
de lombrices de tierra (Egert et al., 2004, Knapp et al., 2009, Nechitaylo et al., 2010, Gómez-Brandón et 
al., 2011, 2012) aunque a menor nivel de resolución, y otras especies de animales (Gordon 2008; Engel 
et al., 2012; Chandler et al., 2011). Una razón posible de este efecto de la dieta es la gran diferencia en la 
composición bacteriana de los diferentes estiércoles animales (Lores et al., 2006, Knapp et al., 2009, Gó-
mez-Brandón et al., 2012, Chuzhao Lin et al., 1997, Tajima et al., 1999, Castro et al., 2005, Romain Marti et 
al., 2010, Hidetoshi et al., 2010). Por un lado, hemos observado que hay efecto de la dieta en la abundancia 
de Firmicutes (vaca (1,95%), caballo (1,4%) y cerdo (57%)). Las bacterias Firmicutes están relacionadas con 
posibles marcadores de contaminación ambiental como se observa en los estudios de Romain Marti et 
al. (2010) donde los géneros más destacados como marcadores de contaminación ambiental dentro del 
Filo Firmicutes son: Bacillus, Enterococcus y Clostridium. Esto ocurre de manera similar en los resultados 
obtenidos, donde se encuentra que en las deyecciones de E. andrei que come estiércol de cerdo existe una 
abundancia de la del género Clostridium  y otros géneros sin clasificar dentro de la clase Clostridia y del 
género Anaerobacter y Planococcus dentro de la Clase Bacilli que pertenecen al Filo de bacterias Firmicutes. 
El efecto del estiércol de cerdo en los cambios de abundancia de Firmicutes durante y tras el paso por el 
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intestino de E. andrei,  favorecería la localización de estas bacterias que estarían relacionadas con pató-
genos ambientales derivados del cerdo. Su localización puede ayudar a resolver problemas ambientales 
derivados de la aplicación directa del estiércol de cerdo a suelos agrícolas como enmienda orgánica. Otras 
funciones de las bacterias del Filo Firmicutes pueden estar relacionadas con la fijación de nitrógeno, como 
el género Clostridium, por lo tanto, el paso de los estiércoles de cerdo por los intestinos de E. andrei podría 
facilitar la aparición de estos géneros dentro del Filo Firmicutes en el microbioma intestinal de E. andrei, 
ya que existe muy baja abundancia en los otros dos estiércoles (caballo y vaca). Aunque los intestinos de 
las lombrices son una fuente de liberación de N
2, 
la implicación de este género de bacteria Clostridium en la 
fijación de nitrógeno atmosférico durante el paso del estiércol ganadero de cerdo por los intestinos de la 
especie de lombriz E. andrei, podría ayudar a un reciclado de nutrientes más eficaz debido al mayor aporte 
de estas bacterias con la dieta de cerdo al intestino de la lombriz. Esto pone de manifiesto el papel de las 
lombrices en la más eficaz descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes.
Por otro lado, también hemos observado que existe efecto de la dieta en la abundancia de Proteobac-
teria, que son más abundantes en vaca (76%) y caballo (83%) que en cerdo (32,6%). El filo Proteobacteria 
incluye muchas de las bacterias responsables de la fijación del nitrógeno donde aparecen algunas a-Pro-
teobacteria que son el género Bosea y otros géneros sin clasificar dentro del orden Rhizobiales que gene-
ralmente están asociadas a la fijación de nitrógeno. Por otro lado, tenemos unas bacterias sin clasificar 
dentro del género Roseomonas que  pertenecen a la Familia Acetobacteraceae, orden Rhodospirillales y 
otras sin clasificar dentro del mismo orden que pueden desarrollar otras funciones más relacionadas con 
patógenos ambientales en el intestino de E. andrei. Otras bacterias clasificadas como β-Proteobacteria 
pertenecen a los géneros sin clasificar dentro del orden Burkholderiales, pertenecientes a la Familia Co-
mamonadaceae y otras de Familia sin clasificar tienen más relación con infecciones debido a que son pa-
tógenos ambientales y otras más que se desconocen tanto a nivel de género como de orden. Dentro de las 
bacterias clasificadas como c-Proteobacteria tenemos varios géneros que aparecen más relacionados con 
los intestinos de E. andrei alimentadas de la dieta de vaca y caballo. Encontramos géneros como Legionella 
dentro del orden Legionellales que están más relacionadas con patógenos ambientales, otras sin clasificar 
dentro del orden Pseudomodales de la Familia Pseudomodaceae y aunque se desconocen sus funciones ya 
que no están clasificadas a nivel de género, al pertenecer a la misma Familia Pseudomodaceae que Pseu-
domonas podrían estar relacionadas con infecciones, pero también con la desnitrificación en ambientes 
anaerobios como puede ser el intestino de las lombrices. Las Pseudomonas pueden disponer de un amplio 
rango de sustratos para crecer, por lo que puede mantenerse en las condiciones del intestino donde existe 
a alta humedad, alto contenido de carbono orgánico y nitrógeno totales y bajo O2. Además, las bacterias 
del género Pseudoxanthomonas que está relacionada con la degradación de productos BTEX (benzeno, 
tolueno, etilbenzeno, yo-, m-, y p-xyleno) más relacionados con contaminación ambiental y otras sin clasi-
ficar dentro del orden Xanthomonadales. Las bacterias del género Arenimonas que pertenecen a la Familia 
Xanthomonadaceae dentro del orden Xanthomonadales también pueden estar relacionadas con esta de-
gradación de productos BTEX. Y por último el género Luteolibacter que pertenecen a la Familia Verrucomi-
crobiaceae que se conocen por ser importantes en el medio ambiente, pero se desconocen sus funciones. 
Además, aparecen otras bacterias desconocidas sin clasificar a nivel de género de la Familia Phyllobacte-
ridaceae cuyas funciones se desconocen en las dietas de vaca y caballo donde se encuentran asociadas.
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Estos cambios en abundancia de del Filo Proteobacteria debido a la dieta de caballo y vaca, más que 
cerdo puede modificar el microbioma intestinal de E. andrei y esta diferente composición del microbioma 
intestinal de E. andrei beneficia a la lombriz porque puede hacer frente a los cambios ambientales mejor 
que otras lombrices que no son alimentadas con estas dietas. Es decir, los cambios de abundancia de Pro-
teobacteria debido a la dieta de caballo y vaca en el microbioma intestinal de E. andrei aportará distintas 
bacterias al intestino de estas lombrices que la dieta de cerdo no, y en  el caso de algunos géneros como 
Roseomonas, Legionella, los sin clasificar del orden Burkholderiales pertenecientes a la Familia Comamo-
nadaceae y Pseudoxanthomonas están relacionadas con patógenos ambientales y otras de géneros sin 
clasificar dentro del orden Rhizobiales y el género Bosea están involucrados en la fijación de nitrógeno, 
para llevar a cabo más eficazmente la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes 
junto a las lombrices de tierra E. andrei. Un cambio de dieta en la lombriz, a una dieta de vaca y caballo 
favorecerá estos cambios de abundancia en el Filo Proteobacteria y permitirá el desarrollo de nuevas capa-
cidades para las lombrices durante la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes. Sin 
dejar de lado, el papel de las lombrices que permitirá, debido a que estas bacterias toleran las condiciones 
del intestino mejor que otras bacterias, la permanencia de estas bacterias en las deyecciones de la lombriz 
tras el paso de la dieta de vaca y caballo por el intestino de E. andrei, y todo a su vez, seguirá implicado en 
la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes llevada a cabo por las lombrices y sus 
bacterias intestinales. 
Y por último, también hay efecto de la dieta en la composición de bacterias sin clasificar “Unclassified”. 
Además, encontramos que existen diferencias significativas en las abundancias de bacterias sin clasificar 
(“Unclassified”) entre las dietas de caballo (0,3%) y vaca (2,8%). A pesar de que hay bacterias sin clasificar 
en las deyecciones de la lombriz, todos los componentes del grupo común están identificados. La presen-
cia de un porcentaje variable de bacterias sin clasificar sugiere que hay una diversidad todavía por describir 
en los tres estiércoles ganaderos.
Finalmente, además de las diferencias en composición encontradas en las bacterias intestinales de 
E. andrei debidas a la distinta dieta, existe un grupo de bacterias comunes en todas las deyecciones de 
la lombriz independientemente de la dieta. Por lo tanto, pensamos que estas bacterias están formando 
un microbioma intestinal básico en esta especie de lombriz. Debido a que las lombrices epigeas pueden 
reducir y aumentar la biomasa microbiana directamente por la alimentación selectiva que tienen sobre 
bacterias y hongos (Schönholzer et al., 1999), los grupos de bacterias comunes del microbioma básico de 
E. andrei se ven modificados aumentando o reduciendo los distintos Filos de bacterias que lo forman con 
respecto a su abundancia en las tres dietas. Así aumentan, con respecto a lo que hay en las deyecciones la 
proporción de Actinobacteria (35,71%), Bacteroidetes (7,14%), Acidobacterias (1.78%), TM7 (1,78%) y Chlo-
roflexi (1,78%)), que a pesar de no presentar diferencias estadísticamente significativas entre las dietas, 
están aumentando por las condiciones del intestino de la lombriz E. andrei. Y por otro lado, se reducen los 
Filos de bacterias  Firmicutes (11%) y Proteobacteria (41%). Este mayor aumento de abundancias de ciertas 
bacterias tras el paso por el tubo digestivo en el grupo común a E. andrei también ha sido mostrado por 
Nechitaylo et al., 2010. En este trabajo se observa que las lombrices L. terrestris y A. caliginosa aumentan 
los filos Actinobacteria y Bacteroidetes tras digerir el suelo. Por otro lado, Furlong et al. (2002) y Knapp 
et al. (2009)  también con técnicas moleculares han encontrado este incremento en las abundancias de 
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Actinobacteria en las deyecciones de L. rubellus alimentada con suelos. Además, Knapp et al. (2009) ha 
encontrado que otros Filos como Bacteroidetes y TM7 también aumentan en las deyecciones e intestino, 
a pesar de ser también dominantes en los sustratos sin digerir, cosa que podría ser debido al efecto de 
las L. rubellus sobre los sustratos ingeridos. También, este aumento sucede en otros estudios de König et 
al. (2006) con animales distintos a las lombrices como son las termitas donde se observa un aumento de 
la abundancia de Actinobacteria dentro del intestino de las mismas en relación con su comida. Además, 
según los estudios de Gomez-Brandón et al. (2011) las bacterias que pertenecen al grupo Gram-positivas 
deberían reducirse después del paso de los mismos tres estiércoles ganaderos (vaca, caballo y cerdo) por 
el intestino de la misma especie de lombriz E. andrei y aunque en el grupo común aparentemente esto no 
pasa, ya que aumenta la abundancia de este Filo respecto a las deyecciones derivadas de las dietas, sí que 
existe la desaparición de ciertos géneros de Actinobacteria como son: Agromyces, Leucobacter, Arthrobac-
ter, Aeromicrobia, Bifidobacterium, Actinomadura y Iluminatobacter en el grupo de bacterias comunes a E. 
andrei. Por lo tanto, los dos grupos de bacterias Gram-positivas sufren una reducción, las Actinobacteria 
de estos géneros que llegan a desaparecer y las Firmicutes, entre las que destacan las bacterias del género 
Clostridium dentro del orden Clostridiales y las bacterias de la Familia Planococcaceae del orden Bacillales 
en el grupo común de bacterias de E. andrei.  Por lo tanto, aunque la técnica de PLFAs que analiza los per-
files de ácidos grasos en los estudios de Gómez-Brandón et al., 2010  no llega al mismo nivel de resolución 
que la técnica molecular de pirosecuenciación que se utiliza en este estudio, seguimos teniendo una com-
posición de bacterias del grupo Gram-positiva que se reducen, sobre todo las bacterias del Filo Firmicutes 
(11%), en el grupo de bacterias comunes a la lombriz, independientemente de la dieta por las condiciones 
del intestino de E. andrei. 
Por otro lado, la mayoría de Actinobacteria que están en el grupo de bacterias comunes no se conocen a 
nivel de género (“Unclassified”), por lo tanto, no podemos saber qué implicaciones tienen las Actinobacte-
ria en el grupo común a la lombriz y si estas bacterias aumentan por igual o solo algunos géneros debido 
a la falta de clasificación de estas bacterias a este nivel. Luego, también se encuentra una bacteria del gé-
nero Mycobacterium en menor abundancia aún más relacionada con enfermedades infecciosas que puede 
poner de manifiesto el papel de la lombriz en la localización de  bacterias patógenas que tienen posibles 
problemas ambientales en los suelos.
Además, en el grupo de bacterias comunes las bacterias del Filo Bacteroidetes (7,14%) están en mayor 
proporción que en las tres dietas. Estas Bacteroidetes pertenecen a los géneros Chryseobacterium y Eli-
zabethkingia dentro de la Familia Flavobacteriaceae y el género Sphingobacterium dentro de la Familia 
Sphingobacteriaceae que tienen especies que son patógenos ambientales.  El resto de bacterias del grupo 
común que aumentan su proporción con respecto a su abundancia en las deyecciones no son tan abun-
dantes en el grupo común: Acidobacterias (1.78%), que pertenece al género Gp16, TM7 (1,78%), que perte-
nece al género TM7_genus_incertae_sedis y Chloroflexi (1,78%), que pertenece al género Caldilinea, por lo 
general también suelen tener relaciones con patógenos ambientales.Aunque están en baja abundancia 
en el grupo común a esta lombriz de estos Filos (Bacteroidetes, Acidobacteria, Cloroflexi y TM7) pueden 
estar afectando a la contaminación ambiental y su localización por la lombriz E. andrei es importante para 
evitar posibles problemas derivados de la aplicación directa de los estiércoles en suelos agrícolas como en-
mienda orgánica. Los resultados obtenidos están apoyados por otros estudios de Knapp et al. (2009) que 
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encontró que otros Filos como Bacteroidetes y TM7 también aumentaban en las deyecciones e intestino, a 
pesar de ser también dominantes en los sustratos sin digerir, cosa que podría ser debido al efecto de las L. 
rubellus sobre los sustratos ingeridos. Resultados que también encontraron Nechitaylo et al. (2010) donde 
se observa que las lombrices L. terrestris y A. caliginosa tienen un efecto en la abundancia de los Filos de 
bacterias Actinobacteria y Bacteroidetes, aumentándolos cuando el suelo pasa por los intestinos de las 
mismas. Además, hay que destacar que Bacteroidetes pertenece al grupo de bacterias Gram-negativas y 
su aumento podría considerarse frecuente debido a que las bacterias Gram-negativas tienen una pared 
celular externa formada por un entramado de lipopolisacáridos que les confiere integridad estructural 
al aumentar la carga negativa de la membrana celular, protegiéndolas también frente a ciertos ataques 
químicos del intestino (Vermüe et al., 1993), cosa que no ocurre con las Gram-positiva. Esto da paso a la 
hipótesis de que existen bacterias que son digeridas por la lombriz durante el paso de materia orgánica 
por sus intestinos y que otras son aumentadas por las condiciones del intestino de E. andrei. Por otro lado, 
aumenta las Gram-negativas del Filo Proteobacteria sobre todos de los géneros Acinetobacter y otras bac-
terias que no se conocen a nivel de género dentro de la Familia Moraxadellaceae, seguidas de Rhodobacter, 
Brevundimonas y Pseudomonas respecto a las bacterias encontradas en las deyecciones de la lombriz deri-
vadas de las dietas. Además, también aumentan las bacterias Bacteroidetes, otra Gram-negativa que son 
pertenecientes a los géneros Chryseobacterium y Elizabethkingia dentro de la Familia Flavobacteriaceae y 
el género Sphingobacterium dentro de la Familia Sphingobacteriaceae, anteriormente citados que están 
relacionados con patógenos ambientales.  En conclusión, estos resultados, apoyan los mismos estudios 
de Gómez-Brandón et al. (2011) donde se da una reducción más importante en Gram-positivas que en 
Gram-negativas.
 Como hemos observado en este trabajo, en el núcleo común de bacterias hay un 11% de bacterias del 
filo Firmicutes, filo que apenas tiene representación en las deyecciones de vaca y caballo (<2% en ambos 
casos) pero es el más abundante en las deyecciones de la dieta de estiércol de cerdo (~60%). Las bacterias 
del Filo Firmicutes que se reducen en el grupo de bacterias comunes a E. andrei son de la Familia Planococ-
caceae dentro del orden Bacillales y del género Clostridium dentro de la Familia Clostridiaceae dentro del 
orden Clostridiales que son más abundantes en la dieta de cerdo. Estos datos sugieren que la lombriz jue-
ga un papel importante en la formación de su microbioma intestinal, ya que permite que estos géneros de 
bacteria disminuyan por las condiciones del intestino de la misma. Por otro lado, Proteobacteria presenta 
un 41,07% en el núcleo común de bacterias que está en abundancia tanto en estiércol de vaca (76%) como 
en el de caballo (83%), pero se encuentra también en menor abundancia en estiércol de cerdo (33%). Las 
Proteobacteria que se reducen, aunque en menor medida que las Firmicutes, en el grupo de bacterias co-
munes a E. andrei, son del género Aeromonas, Bosea, Rhizobium, Legionella, Kaistia, Haematobacter que 
directamente desaparecen en el grupo común dando pie a la hipótesis de que hay bacterias que son dige-
ridas en el intestino de E. andrei, pero aumentan otros géneros como Acinetobacter y otras bacterias que 
no se conocen a nivel de género, seguidas de los géneros Rhodobacter, Brevundimonas y Pseudomonas.
Aunque estas reducciones o desapariciones en el grupo de bacterias comunes a E. andrei podrían de-
berse a la digestión de estas bacterias por las lombrices ya que las lombrices disponen de un complejo 
enzimático en sus intestinos, que degradan bacterias, protozoos y hongos entre otros organismos vivos 
de los que se alimentan (Brown et al., 2000), existen otras razones por las que se puede observar esta 
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disminución de bacterias en el grupo de bacterias comunes a E. andrei. Si observamos la composición del 
grupo de bacterias comunes a la lombriz, encontramos que la mayor abundancia de bacterias pertenece 
al Filo Actinobacteria (35,71%). Según estudios de Brown et al. (1995) las bacterias del Filo Actinobacteria 
podrían inhibir el crecimiento de otras bacterias Gram-positivas y también Gram-negativas sensibles. Esto 
podría determinar la mayor abundancia de este Filo (35,71%) en relación al resto de Filos que se encuen-
tran en el grupo común de bacterias a E. andrei, que aunque estén sin clasificar a nivel de género y no se 
conozcan sus funciones concretas, son las más abundantes en el grupo común y podrían estar inhibiendo 
la mayor parte de las bacterias que se encuentran en el intestino. 
En resumen, aunque el factor dieta es el que dirige los procesos ecológicos que gobiernan los cambios 
de composición bacteriana en el intestino de E. andrei, lo que permite la adquisición de nuevas bacterias 
del entorno de la lombriz cuando la lombriz se alimenta de distintos tipos de estiércoles ganaderos (vaca, 
caballo y cerdo) y una mejor explotación de los recursos del medio por la lombriz ya que esta dispone de 
un microbioma intestinal básico que se altera por la comida que dispone la lombriz en un momento dado. 
Y además, estos cambios de composición bacteriana en el intestino de E. andrei favorecen una más eficaz 
descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes dentro del intestino de E. andrei debido 
a que las bacterias propias de cada dieta que comen las lombrices, se establecen en el intestino de la 
lombriz y son las que mejor podrán descomponer la materia orgánica de sus respectivos estiércoles gana-
deros (caballo, cerdo y vaca), por otro lado, las condiciones del intestino de la lombriz, están facilitando el 
establecimiento de un grupo de bacterias comunes, independientemente de la dieta, donde pueden estar 
actuando presiones de selección distintas a las de su entorno por las distintas condiciones ambientales del 
intestino. Estas condiciones propias del intestino de E. andrei son las que controlaran las diferencias entre 
dietas que come la lombriz ya que no todas las bacterias de la dieta serán igualmente tolerantes a las 
condiciones del intestino y solo las que tengan la capacidad de tolerar estas condiciones más eficazmente, 
serán las que permanezcan en el intestino y en las deyecciones de E. andrei. Así, el intestino de las lom-
brices modulará estos cambios de composición de bacterias de la dieta hacia un grupo común de bacterias 
que se encargarán de descomponer la materia orgánica y reciclado de nutrientes siempre que la lombriz 
esté presente en los estiércoles ganaderos (caballo, cerdo y vaca), independientemente de la dieta. Este 
control que ejerce el intestino de la lombriz E. andrei sobre las diferencias en composición entre dietas, 
modulará los cambios de composición del microbioma intestinal de E. andrei hacia el establecimiento de 
unas bacterias comunes en todas las deyecciones de la lombriz, que a su vez, pueden beneficiar a la lom-
briz con la capacidad de poder degradar mejor la materia orgánica de los estiércoles ganaderos debido a la 
particular microbiota intestinal que poseen, independientemente de la dieta y a su vez, esta modulación 
que lleva a cabo el intestino podría controlar los distintos patógenos ambientales del medio. Esto pone de 
manifiesto el papel de la lombriz E. andrei que acelera el proceso de descomposición de la materia orgánica 
y reciclado de nutrientes (mineralización, desnitrificación, fijación de nitrógeno, etc) gracias a los Filos de 
bacterias encontrados: Proteobacteria 41%, Actinobacteria 35,71% y Firmicutes 11%, que principalmente, 
forman el grupo de bacterias comunes a la lombriz. Y a su vez, la lombriz E. andrei ayuda a controlar los 
patógenos ambientales que pertenecen a los mismos Filos comentados (Proteobacteria, Actinobacteria y 
Firmicutes) pero que forman parte de otros géneros más relacionados con contaminación ambiental que 
se encuentran también en los estiércoles ganaderos (vaca, caballo y cerdo).
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Cambios en la a-diversidad de bacterias en función de la dieta
El nº de OTUs de bacterias (riqueza medida con el índice Chao y Sobs) es similar en todas las muestras de 
deyecciones de E. andrei y la equidad y abundancia (diversidad medida con los índices Simpson y Shan-
non-Wiener) también, independientemente de la dieta. Esto contrasta con la variación en la a-diversidad 
de bacterias intestinales de la mosca Drosophila alimentada con diferentes dietas (Chandler et al., 2011). 
Todas las deyecciones de E. andrei son igualmente diversas independientemente de la dieta, sin embar-
go, a pesar de que las comunidades bacterianas no difieren en a-diversidad (diversidad local), cada dieta 
tiene un número de OTUs propios como podemos observar en el análisis de composición con el diagrama 
de Venn (Figura 2). Así 375 OTUs solo aparecen en la dieta de caballo, 268 OTUs solo están en la de cerdo 
y 327 OTUs en la dieta de vaca. Por lo tanto, al no haber diferencias significativas a nivel taxonómico en la 
a-diversidad (dentro de cada dieta) esto está implicado en que cuando la lombriz coma distintas dietas, 
todas las dietas por igual modificarán el microbioma básico de la misma manera, estableciendo un mi-
crobioma intestinal igualmente diverso en el intestino de E. andrei que permitirá a la lombriz una mayor 
variedad de bacterias para hacer frente más eficazmente el uso de recursos del medio y así, resistir mejor 
las perturbaciones del medio, independientemente de la dieta que coma en ese momento dado. Esto 
beneficiará a la lombriz porque dispondrá de un microbioma intestinal que podrá recuperarse por igual a 
los cambios ambientales tales como la exposición a patógenos, variaciones en la fuente de alimento, y/o 
componentes tóxicos que aparezcan en el medio en el momento, y hará que las lombrices dispongan de 
un microbioma intestinal que pueda mantenerse estable frente a cambios ambientales, permitiendo a 
este microbioma intestinal de E. andrei, desempeñar más eficazmente las funciones relacionadas con la 
descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes junto a la lombriz. 
Debido a que no hay diferencias en a-diversidad bacteriana ni a nivel taxonómico, ni a nivel filogenético 
debido a la dieta, se piensa que esta misma riqueza y diversidad dentro de las deyecciones de lombriz que 
come su respectiva dieta (estiércol de vaca, caballo y cerdo) es debida a las condiciones del intestino de 
E.andrei que puede estar modulando qué bacterias permanecen y cuáles no. Esta modulación por parte 
del intestino de E. andrei a su vez, puede estar haciendo más resistente el microbioma intestinal de la 
lombriz a perturbaciones ambientales de su entorno (componentes tóxicos, cambios en dietas, exposición 
a patógenos) y permite una más eficiente descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes 
por las lombrices y sus bacterias intestinales asociadas a ellas. Además, ya que no hay cambios de a-diver-
sidad filogenética, no hay bacterias más adaptadas dentro de una dieta que dentro de otra, por lo que el 
paso de los distintos estiércoles ganaderos por los intestinos de E. andrei permite el establecimiento de 
un microbioma igualmente diverso según la dieta donde el intestino de la lombriz ejerce una presión para 
que esto ocurra. No hay bacterias más adaptadas que otras dentro de cada dieta, por lo que no comparten 
una historia evolutiva común con ninguna dieta, afectando esto a que no se sepa que bacterias se esta-
blecerán en el intestino de E. andrei en un futuro debido a que no se conoce que factor estará afectando 
a la diversidad de bacterias dentro de cada dieta y le confiere una mayor resistencia a perturbaciones am-
bientales que otras dietas. Tampoco podemos establecer que conexión hay en la historia evolutiva de cada 
dieta particular con la bacterias intestinales en las deyecciones de E. andrei, ni podemos saber cómo afecta 
esto a la historia evolutiva de los procesos digestivos de los animales de granja (cerdo, caballo y vaca) y 
su relación con los procesos digestivos de las lombrices de tierra. Pero, debido a que existe un microbioma 
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igualmente diverso entre todas las deyecciones de E. andrei, y aunque desconocemos que factores pue-
den estar afectando a los cambios de a-diversidad bacteriana en el intestino de E. andrei, se piensa que 
podrían ser las mismas condiciones del intestino de la lombriz las que permitieran el establecimiento y 
posiblemente el mantenimiento o conservación de esta diversidad de bacterias dentro de cada dieta en el 
intestino de la lombriz. Es decir, el intestino funciona como un modulador ya que filtra las bacterias que 
pueden vivir en las condiciones particulares del intestino, y sobre este actúan fuerzas mayores de selec-
ción diferentes al entorno de la lombriz y así, se controla la formación del microbioma básico intestinal 
igualmente rico y diverso independientemente de la dieta en E. andrei que pone de manifiesto el papel de 
las lombrices de tierra E. andrei en los procesos biológicos de descomposición y reciclado de nutrientes, 
igual que en el control de patógenos ambientales de los estiércoles ganaderos (vaca, caballo y cerdo). 
Cambios en β-diversidad de bacterias asociados a diferentes dietas en la lombriz E. andrei:
En cambio, sí encontramos que existen cambios en la β-diversidad bacteriana debidos  a las dietas (es-
tiércoles de vaca, caballo y cerdo) de las que se alimenta la lombriz E. andrei. Estos cambios en estructura 
(cuantitativo) como composición (cualitativo) de las comunidades bacterianas aparecen tanto a nivel ta-
xonómico como a nivel filogenético. Los cambios en taxonomía nos dicen qué bacterias hay, y los cambios 
filogenéticos nos dicen si son filogenéticamente distintas, es decir, reflejan la historia evolutiva de estos 
OTUs, con sus posibles adaptaciones para sobrevivir en cada estiércol. Se han encontrado resultados si-
milares en otros animales como en algunos mamíferos (Gordon et al., 2008), en la mosca Drosophila 
(Chandler et al., 2011) y en abejas de la miel (Engel et al., 2012), junto a estudios realizados con diferentes 
especies de lombrices de tierra (Egert et al., 2004; Knapp et al. 2009). Los factores que están afectando 
a los cambios en β-diversidad taxonómica y/o filogenético de bacterias pueden ser diferentes debido a 
las medidas utilizadas (cuantitativas y/o cualitativas)(Lozoupone et al., 2007). En este estudio, debido 
a que solo se estudia el factor dieta, solo podemos tener un factor relacionado con estos dos tipos de 
medidas (cuantitativos y cualitativos), que a su vez, están implicados de distinta manera en los principios 
ecológicos generales que gobiernan los cambios de diversidad o diversificación entre bacterias y la especie 
de lombriz estudiada, E. andrei en el presente (a nivel taxonómico) y en el pasado (a nivel filogenético). 
En el caso de analizar los cambios en β-diversidad a nivel taxonómico, tenemos información de lo que 
hay en un momento puntual y de los factores que están influyendo en ese punto. Es decir, en este caso, 
el factor dieta está influyendo en los cambios de diversidad bacteriana intestinal de la actualidad y genera 
unos patrones de diversidad bacteriana característicos según la distribución de bacterias de las deyeccio-
nes de E. andrei según la dieta. Estos cambios puntuales nos informan de que en el intestino existen unas 
condiciones particulares que promueven importantes eventos de diversificación debidos al factor dieta, 
y que generan la aparición de nuevas bacterias por fenómenos de inmigración de bacterias del entorno al 
intestino de la lombriz E. andrei. El intestino se considera un punto de cambio durante estos procesos de 
diversificación de OTUs de Filos de bacterias debido a que las bacterias presentan diferentes requerimien-
tos nutricionales y solo las más capaces de explotar los recusos del medio aparecerán en este. Por lo tanto, 
los cambios de diversidad bacteriana a nivel de β-diversidad taxonómica entre dietas distintas que come 
la lombriz E. andrei, están dandonos información del reemplazo de especies que hay en este medio y su 
distribución según la dieta, donde la dieta podría estar dirigiendo los procesos de diversificación hacia la 
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generación de nuevas especies de bacterias dentro del intestino de la lombriz y la formación de patrones 
de diversidad en la actualidad. Dependiendo del tipo de medida que utilizemos, cuantitativa (abundancias) 
o cualitativa (presencia), podemos hablar de qué implicaciones tienen estos cambios de diversidad bacte-
riana a nivel taxonómico dentro y tras el paso de materia orgánica de los tres estiércoles por los intestinos 
de E. andrei que nos explican distintas interacciones que están teniendo las bacterias en la actualidad por 
el hecho de estar ahí. Por ejemplo: la competencia de unas especies por otras debido a la dieta que lleva a 
las más dominantes a establecerse en el intestino de E. andrei en el caso de medidas cuantitativas o inte-
racciones de sustitución de unas bacterias más nuevas por las más antiguas que estaban en el intestino 
por los fenómenos de inmigración de endemismos propios de cada dieta en el caso de medidas cualitati-
vas. Estas diferentes interacciones que se dan en el intestino de la lombriz son los mecanismos que estan 
generando los cambios de abundancia y presencia de bacterias en los patrones actuales de diversidad 
bacteriana intestinal según las distintas dietas de las que se alimenta la lombriz.
Por lo tanto, los resultados obtenidos a nivel de diversidad taxonómica analizada con medidas cuantita-
tivas (Bray-Curtis) nos informan de que cada dieta que come la lombriz E. andrei cambia la abundancia de 
OTUs que pertenecen a diferentes Filos. Si nos centramos en las implicaciones de las diferencias en diver-
sidad bacteriana entre dietas que come E. andrei debido a cambios de abundancias de las bacterias dentro 
del intestino de la lombriz, nos encontramos que en los resultados obtenidos con análisis de componentes 
principales (PCoAs), las abundancias de los OTUS de Filos de bacterias que pertenecen a Proteobacteria 
están más correlacionados con las dietas de cerdo que con las de caballo y vaca. De igual manera, Firmi-
cutes y Actinobacteria están más correlacionadas con la dieta de cerdo que con la de caballo y vaca. Y en 
menor medida también existen diferencias en otros OTUs de Filos de bacterias como Bacteroidetes, que se 
correlacionan más con caballo y vaca que con cerdo, igual que el OTU de Filo de bacteria de Verrucomicrobia 
que está más correlacionado con vaca que con el resto de dietas y TM7 que están más correlacionadas con 
caballo y vaca que con cerdo. Estos cambios de abundancias de ciertos Filos de bacterias están implicados 
en los fenómenos de colonización e invasión de bacterias en el intestino de la lombriz E. andrei que genera 
los patrones de diversidad bacteriana actuales de las bacterias más dominantes en el intestino. Para que 
esto pase, debe existir variabilidad de alimento en el medio para que el intestino de la lombriz seleccione 
entre las distintas bacterias del alimento, las que más ventajas le proporcionen.  Además, el alimento 
debe estar disponible en abundancia en el medio, aumentando así, las posibilidades de ciertos OTUs de Fi-
los de bacterias de colonizar el intestino de E. andrei en la actualidad. Si el alimento es variado y abundante 
en el entorno de la lombriz, estos Filos de bacterias diferentes entre dietas se encontrarán en abundancia 
dentro y tras el paso por el intestino de la lombriz, y así ocurrirá cuando se alimente de distinta dieta, 
generandose así patrones de diversidad bacteriana intestinal en la lombriz diferentes según la misma. Al 
existir diferencias significativas entre dietas en la β-diversidad bacteriana intestinal de E. andrei, existe un 
reemplazamiento de las abundancias de ciertos OTUs de Filos de bacterias por otros cuando hay cambios 
de abundancia y variabilidad en la dieta que come la lombriz. Estos cambios de abundancia de OTUs de 
Filos de bacterias en el microbioma intestinal de la lombriz se dan en este medio ya que las condiciones 
del intestino son distintas al entorno y se genera así el patrón de diversidad actual que puede estar favo-
reciendo a la lombriz, ya que existe colonización de nuevas bacterias propias de cada dieta según el tipo 
de estiércol del que se alimenten en el momento que serán las que mejor degraden la materia orgánica 
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en un momento dado. Esto ponen de manifiesto el papel de las lombrices de tierra en la descomposición 
de la materia orgánica y reciclado de nutrientes que lleva a cabo junto a las bacterias del intestino según 
la dieta. Además, si analizamos los resultados con las medidas cualitativa de presencia (coeficiente de 
Jaccard), nos informan de que también cada dieta que come la lombriz E. andrei cambia la presencia de 
OTUs que pertenecen a diferentes Filos. Por lo tanto, si nos centramos en las implicaciones que tienen 
estos cambios de presencia de OTUs de los de bacterias cuando cambia la dieta, encontramos que algunas 
ciertos OTUs de Filos de bacterias son restringuidos a una dieta particular. En los resultados obtenidos por 
análisis de componentes principales (PCoAs) encontramos que la presencia de OTUs de Filos de bacterias 
sin clasificar “Unclassified” están más correlacionados con la dieta de vaca que con las otras dos dietas 
y Firmicutes y Actinobacteria más correlacionada con dieta de cerdo que con el resto. En menor medida 
encontramos distintos OTUs de Filos de bacterias como Bacteroidetes que están en dietas de caballo y 
vaca más que en cerdo, y otras como Proteobacteria y Actinobacteria que separa por igual las dietas de 
vaca y caballo de las de cerdo, y las de cerdo y caballo de las de vaca. Es decir, estos cambios de presencia 
de ciertas bacterias debido a la dieta están implicados en fenómenos de sustitución e inmigración de 
endemismos propios de cada dieta que esté disponible para la lombriz en la actualidad, lo que provoca 
reemplazamientos de unas bacterias por otras en el intestino cuando cambia la disponibilidad de alimento 
para la lombriz E. andrei. Esto ocurre ya que ciertos OTUs de Filos de bacterias solo se dan en unas dietas y 
en otras no, por lo que las diferencias en presencia de OTUs de Filos de bacterias encontrados entre dietas 
dentro del intestino de la lombriz se deben a la existencia de estas dietas en el entorno de la lombriz. Estos 
fenómenos de sustitución de nuevos OTUs de Filos de bacterias propias de cada dieta por otros antiguos 
que ya existian dentro del intestino de la lombriz, puede llevar a la aparición de rarezas cuando la dieta 
esté disponible en el entorno de la lombriz que debido a la posible especificidad de estas bacterias a sus 
estiércoles podría explotar mejor los recursos del medio y el aporte de bacterias raras favorece así, el man-
tenimiento de una más variada diversidad de bacterias en el intestino de E. andrei Este reemplazamiento 
de presencia de OTUs de Filos de bacterias según la dieta en el intestino de E. andrei puede generar una 
ventaja debido a que la lombriz puede disponer de distintos OTUs de Filos de bacterias para que le permita 
desarrollar funciones específicas que favorezcan los procesos biológicos de descomposición de materia or-
gánica y reciclado de nutrientes que llevan a cabo estas, junto a las lombrices. Es decir, los intestinos de E. 
andrei permiten que actúen las propias bacterias (endémicas) que ya formaban parte de estos estiércoles 
ganaderos originariamente y son las que mejor llevaran a cabo la descomposición de los mismos.
Por otro lado, analizar los cambios en β-diversidad bacteriana a nivel filogenético entre dietas que come 
la lombriz, nos informa del origen de estas diferencias encontradas en los patrones de diversidad bacteria-
na asociadas al intestino y  deyecciones de E. andrei debido a las dietas y a su vez, nos informa de las histo-
rias evolutivas paralelas de las distintas dietas con sus estiércoles ganaderos (estiércol de vaca, caballo y 
cerdo) que se dieron en el intestino de la lombriz E. andrei por un mismo origen común de las bacterias con 
sus estiércoles ganaderos. Los resultados obtenidos nos informan de que existen cambios de diversidad 
de bacterias intestinales de E. andrei que han ocurrido en el transcurso de la evolución gracias a una histo-
ria evolutiva común de ciertos OTUs de Filos de bacterias con sus estiércoles ganaderos respectivos. A su 
vez, estos patrones de diversidad bacteriana actuales entre dietas han seguido otra historia evolutiva, la 
de los procesos digestivos de los animales de granja rumiantes, équidos y porcinos que están relacionados 
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con los procesos digestivos de la lombriz, ya que todas estas histórias evolutivas paralelas convergen en 
el mismo intestino de E. andrei, favoreciendo el mantenimiento de estos cambios de diversidad en la ac-
tualidad y prediciendo que ocurrirá de la misma manera con más seguridad en un futuro. También a modo 
general, nos permite conocer los mecanismos que se establecieron en el pasado, es decir, las interacciones 
que ocurrieron durante la formación del microbioma intestinal por los cambios en dietas que están some-
tidas a un proceso de adaptación donde las bacterias que mejor explotaron los recursos de sus respectivos 
estiércoles (vaca, caballo y cerdo) fueron dirigidas por una fuerza mayor de selección natural a ocupar 
estos medios. A su vez, el intestino de la lombriz fue un “nicho” o medio con condiciones especificas 
donde convergieron diferentes historias evolutivas de las bacterias con sus respectivos estiércoles (vaca, 
caballo y cerdo). Por lo tanto, los cambios en dietas en un pasado se ha observado que están afectando 
a los patrones de diversidad actuales por la mejor adaptación de las bacterias a sus estiércoles, y el paso 
de los estiércoles por el intestino de E. andrei no parece alterar estas historias evolutivas propias de los 
procesos digestivos de los distintos animales de granja, permitiendo que se mantengan estos patrones 
de diversidad bacteriana entre dietas en el futuro. Esto está implicado a su vez, en los procesos biológicos 
de descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes que desempeñan las lombrices con las 
bacterias intestinales, donde la lombriz será capaz de descomponer más eficazmente con la ayuda de las 
bacterias intestinales la materia orgánica de los respectivos estiércoles ganaderos de los que se alimenta, 
ya que dispondrá de las mismas bacterias que se encontraban descomponiendo la materia orgánica de 
cada estiércol originariamente, y son las que mejor podrán realizar estas funciones y con más seguridad 
se mantendrán, ya que están mejor adaptadas, dentro del intestino de E. andrei. Dependiendo del tipo de 
medida que utilizemos, cuantitativa (abundancias) o cualitativa (presencia), podemos hablar de qué im-
plicaciones tienen estos cambios de diversidad bacteriana dentro y tras el paso de materia orgánica de los 
tres estiércoles por los intestinos de E. andrei que nos explican los distintos mecanismos o interacciones 
que están teniendo las bacterias en sus respectivos medios y en el intestino de la lombriz. Las interaccio-
nes que están manteniendo los patrones de diversidad tanto en presencia, como en abundancia de OTUs 
de Filos de bacterias en un pasado fueron sometidos a una fuerza mayor de selección natural donde solo 
las bacterias mejor adaptadas fueron las que sobrevivieron en sus respectivos estiércoles ganaderos (vaca, 
caballo y cerdo) y se mantuvieron hasta hoy con sus historias evolutivas propias que han sido sometidas a 
evolución convergente o convergencia dentro del intestino de E. andrei.
Por lo tanto, los resultados obtenidos a nivel de diversidad filogenética analizada con medidas cuanti-
tativas (Unifrac Weigthed) nos informan de que cada dieta que come la lombriz E. andrei cambia la abun-
dancia de OTUs que pertenecen a diferentes Filos. Si nos centramos en las implicaciones de las diferencias 
en diversidad filogenética bacteriana entre dietas que come E. andrei a nivel cuantitativo, es decir, debido 
a cambios de abundancias de las bacterias dentro del intestino de la lombriz, nos encontramos que existe 
un cambio en las abundancias de OTUs de ciertos Filos de bacterias por otros cuando la dieta cambia, y 
esto está implicado en los fenómenos de colonización e invasión de bacterias en el intestino de la lombriz 
E. andrei que generaron los patrones de diversidad en un pasado y se mantuvieron hasta la actualidad por 
la fuerza de selección natural y mejor adaptación de estas abundancias de OTUs de Filos de bacterias a 
sus estiércoles dentro del intestino de la lombriz. Según los resultados obtenidos con el análisis de compo-
nentes principales (PCoAs), las abundancias de OTUs de Filos de bacterias mejor adaptadas y que separa 
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la dieta de caballo de las otras dos dietas son: Bacteroidetes, TM7, Actinobacteria y Proteobacteria, aunque 
algunos de estos Filos también están separando las dietas de vaca de las otras dos dietas como el OTUs 
de Filo de bacteria Proteobacteria y TM7. Las abundancias de OTUs de Filo de bacteria Verrucomicrobia se 
encuentra más correlacionada y en este contexto, mejor adaptadas con la dieta de vaca que con las otras 
dos dietas (caballo y cerdo). Lo mismo ocurre con el OTUs de Filo de bacteria Firmicutes, Actinobacteria y 
Bacteroidetes que se encuentra separando por igual las dietas de caballo y cerdo de las de vaca por lo que 
no se puede hablar de que un solo OTUs esté mejor adaptado a una dieta solo, a excepción del Filo Verru-
comicrobia que solo se encuentra correlacionado con la dieta de vaca y no se encuentra en abundancia en 
el resto de dietas. Es decir, los cambios de β-diversidad entre dietas a nivel filogenético sobre las medidas 
cuantitativas (abundancia) nos informan que ciertos OTUs de Filos de bacterias fueron los que primero 
colonizaron el intestino por una más abundante disponibilidad de alimento en el entorno de la lombriz y 
por su variabilidad, ya que una mayor variabilidad de alimento fue necesario para que se mantuviera la 
selección de los OTUs de bacterias más abundantes en cada dieta dentro del intestino de E. andrei. Así, 
las bacterias más dominantes y mejor adaptadas a sus estiércoles ganaderos respectivos (vaca, caballo y 
cerdo)  dependian de la dieta que comiera la lombriz para poder colonizar el intestino primero, y por lo tan-
to al conseguirlo fueron las que primero formaron el microbioma intestinal básico de la lombriz E. andrei. 
Aunque por lo resultados obtenidos no hay muchos OTUs de bacterias relacionados solo con una dieta, y 
las diferencias entre dietas se deben a pocos OTUs que son dominantes como es el caso de Verrucomicro-
bia en la dieta de vaca, solo podemos saber que este Filo de bacteria con seguridad fue el que mejor pudo 
colonizar el intestino de E. andrei en un pasado cuando la lombriz tuvo disponible suficiente abundancia de 
estiércol de vaca y que por otro lado, no se sabe a qué dietas concretas se debe la colonización del resto de 
OTUs de Filos de bacterias encontrados que formaron parte del microbioma intestinal básico de la lombriz.
Por otro lado, los resultados los resultados obtenidos a nivel de diversidad filogenética analizada con 
medidas cualitativas (Unifrac UnWeigthed) nos informan de que cada dieta que come la lombriz E. andrei 
cambia la presencia de OTUs que pertenecen a diferentes Filos. Según los resultados obtenidos con el 
análisis de componentes principales (PCoAs), la presencia de OTUs de Filos de bacterias Actinobacteria, 
Proteobacteria, TM7 y Filos sin clasificar se encuentran separando las dietas de vaca del resto de dietas 
y la presencia de algunos de estos OTUs de Filos de bacterias como Proteobacteria y TM7 también se en-
cuentran separando las dietas de cerdo y caballo de las de vaca. Por otro lado, el OTU del Filo de bacteria de 
Firmicutes se encuentra más correlacionado con la dieta de cerdo que con el resto de dietas. Y los OTUs de 
Filos de bacterias Bacteroidetes, Actinobacteria y Proteobacteria separa las dietas de vaca y caballo de las 
de cerdo, no encontrando OTUs propios de la dieta de caballo, sino que distintos OTUs de Filos de bacterias 
se encuentran separando distintas dietas, ya que los Filos de bacterias Bacteroidetes, Firmicutes, Proteo-
bacteria y TM7 también se encuentran separando las dietas de cerdo y caballo de las de vaca. Si nos centra-
mos en las implicaciones de las diferencias en diversidad filogenética bacteriana entre dietas que come E. 
andrei a nivel cualitativo, es decir, debido a cambios de presencia de las bacterias dentro del intestino de la 
lombriz por las bacterias mejor adaptadas a sus estiércoles ganaderos respectivos (vaca, caballo y cerdo), 
nos encontramos que hay pocos OTUs de Filos de bacterias que estén presentes solo en una dieta y no 
en el resto por una mejor adaptación de estas bacterias a sus respectivos estiércoles, pero que algunos si 
están más relacionados y nos pueden informar de qué dietas fueron las que promovieron los fenómenos 
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de sustitución e inmigración dentro del intestino de la lombriz E. andrei. Estos fenómenos de sustitución 
que se dieron en un pasado cuando ciertas dietas fueron disponibles en el entorno de la lombriz hicieron 
aumentar la diversidad en el microbioma intestinal básico de la lombriz, favoreciendo así un microbioma 
básico más diverso cuando este alimento estaba presente. Estos OTUs podrían llevar a mantenerse en el 
intestino de la lombriz por las condiciones del mismo y así, pudieron mantenerse las distintas historias 
evolutivas de las bacterias con sus estiércoles ganaderos respectivos dentro del intestino de la E. andrei. Y 
ya que cada dieta es diferente a otra en presencia de algunos OTUs de Filos de bacterias, podría aumentar 
la presencia de bacterias propias (mutualismos) de cada dieta dentro del intestino de la lombriz cuando el 
alimento fuera disponible para la lombriz, aumentando las capacidades de las lombrices para responder 
mejor a pertubarciones en el ambiente. El intestino de E. andrei será un medio idóneo para la convergencia 
de las distintas histórias evolutivas de las bacterias con sus estiercoles que son paralelas al medio intesti-
nal de la lombriz y así, se mantendrán estos patrones de diversidad diferentes según la dieta en el futuro, 
que implica la presencia de mutualismos según la dieta que aportarán mayores beneficios a la lombriz. 
Todo esto pone de manifiesto el papel importante de la lombriz en los procesos biológicos de descompo-
sición de materia orgánica y reciclado de nutrientes  que en este contexto, tiene mayor implicación que a 
nivel taxonómico, ya que nos permite predecir que estos procesos biológicos se mantendrán en un futuro 
siempre que la lombriz disponga de los distintos estiércoles ganaderos de los que se alimenta.
Qué el mismo factor dieta actúe de manera distinta (sobre las medidas cuantitativas/cualitativas) so-
bre un mismo Filo de bacteria, como es el caso de los OTUs clasificados en los Filos de bacterias Firmicutes 
y Actinobacteria, que separan la dieta de cerdo de la de caballo y vaca a nivel taxonómico, implica que 
los diferentes mecanismos de interacción que mantienen estos OTUs de Filos de bacterias en el intesti-
no de E. andrei son igualmente mantenidos en la actualidad y generan patrones de diversidad actuales 
diferentes que nos ayudan a comprender que está sucediendo en el presente y que pasará en el futuro. 
Si además, como en el caso de la presencia de Firmicutes también separan la dieta de cerdo del resto de 
dietas a nivel filogenético, esto implica que estos OTUs de filos de bacterias pueden estar explicando un 
origen común con el estiércol de cerdo en el pasado y que esta historia evolutiva se va a mantener en el in-
testino de E. andrei, junto a las interacciones que las formaron estos patrones de diversidad en el pasado, 
que hace estos OTUs de bacterias más beneficiosas por selección natural y adaptación de las bacterias a 
este estiércol para llevar a cabo procesos biológicos de descomposición de materia orgánica y reciclado de 
nutrientes. A nivel filogenético, no solo nos informa de que estos OTUs de bacterias estarán mejor adap-
tadas en presencia sino que  estarán en el intestino de E. andrei  siempre que la lombriz coma estiércol de 
cerdo favoreciendo una más eficaz descomposición de este estiércol ganadero cuando la lombriz disponga 
de él en el presente y futuro.
1.6. Conclusión
En conclusión, aunque existen diversos estudios donde el factor especie está afectando a la composición 
y diversidad bacteriana del microbioma intestinal de las lombrices como ocurre en estudios de Thakuria et 
al. (2010) donde se observan filotipos asociados a la pared intestinal de distintas lombrices de tierra, y por 
lo tanto tienen más relación con la lombriz que con la dieta, dando peso a la distinta  categoría ecológica de 
lombrices (la epigea: L. friendi, la anécica: L. terrestris y la endogea: A. caliginosa) durante la formación del 
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microbioma intestinal. También, otros estudios afirman la existencia de bacterias simbióticas clasificadas 
en el Filo Tenericutes en el tejido intestinal de  L. terrestris y A. caliginosa y no a la dieta que comen las 
mismas (Nechitaylo et al., 2009) y de la bacteria Aeromonas hydrophila en el tejido intestinal de la lombriz 
epigea E. fetida (Toyota et al., 2000), por los resultados obtenidos parece que la dieta es el factor que 
más influye en los cambios de composición y β-diversidad bacteriana, como se observa en los resultados 
obtenidos con esta especie de lombriz epigea E. andrei. 
Además, estos cambios en la composición y β-diversidad bacteriana a distintos niveles (taxonómicos 
y filogenéticos) basados en medidas cuantitativas (abundancia) y cualitativas (presencia) pueden estar 
implicados de distinta manera en los mecanismos que dan forma a los patrones de diversidad bacterianos 
en el intestino de E. andrei (Lozoupone et al., 2007). Y por lo tanto, el factor dieta puede estar afectando 
a los procesos ecológicos que gobiernan los cambios de diversidad en composición (presencia), estructura 
(abundancia) y distribución de ciertas bacterias intestinales en la lombriz, que pueden o no coincidir a nivel 
taxonómico y filogenético, generando patrones de diversidad distintos en los intestinos de las lombrices 
E. andrei cuyas implicaciones dependerán de cómo afecte este mismo factor dieta sobre las distintas me-
didas cuantitativas (abundancia) y cualitativas (presencia) a ciertos OTUs clasificados en Filos de bacterias 
que nos permiten conocer las interacciones de las bacterias dentro de cada dieta y su mantenimiento por 
las condiciones del propio intestino de E. andrei. 
Que estos cambios de diversidad bacteriana en el intestino de E. andrei no se den a nivel de a-diver-
sidad, pero si a nivel de β-diversidad debido a la dieta tiene implicaciones importantes en los procesos 
biológicos que llevan a cabo las lombrices y las bacterias intestinales. Además, dependiendo del nivel 
estudiado; taxonómico o filogenético tendrán unas implicaciones u otras en los procesos generales que 
gobiernan los procesos de formación de patrones de diversidad de bacterias intestinales en E. andrei que 
a su vez, según la medida analizada (cuantitativa y cualitativa) estarán siendo desarrollados por meca-
nismos distintos (interacciones distintas entre las bacterias en un medio concreto). Por un lado, el factor 
dieta no está influyendo a nivel a en el diverso microbioma intestinal de E. andrei debido a que todas las 
dietas son igual de ricas y diversas. Además, que los OTUs de bacterias que están presentes en cada dieta 
sean igualmente diversos, pero no en los mismos OTUs se piensa que puede ser debido a las condiciones 
del intestino de la lombriz que ejerce un control en el mantenimiento del microbioma intestinal básico. 
Ya que no se dan cambios de diversidad bacteriana dentro de cada dieta, tampoco se dan cambios en el 
intestino de E. andrei, existiendo un microbioma intestinal igualmente diverso independientemente de la 
dieta. Este microbioma intestinal básico será mantenido por intestino de la lombriz confiriéndole la ven-
taja de recuperarse y mantenerse en el medio cuando cambie su entorno por perturbaciones ambientales 
como exposición de patógenos o componentes tóxicos o cambios en dietas. Por otro lado, este mismo 
factor si que influye a nivel β diversidad bacteriana entre las distintas dietas, por lo que existen diferen-
cias significativas entre los OTUs de algunas bacterias según la dieta y esto implica que puede haber un 
reemplazamiento de bacterias en el intestino de la lombriz debido a las dietas diferentes que coma la 
misma (estiércoles de vaca, caballo y cerdo), por lo que las bacterias que son diferentes (posiblemente 
mutualismos propios de cada dieta) podrán aportar mayor diversidad al microbioma intestinal básico de E. 
andrei en cuanto a la medida de presencia y podrán explicar los fenómenos de invasión o colonización en 
el intestino de la lombriz durante la formación del microbioma intestinal de la lombriz debido a las dietas 
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en cuanto a la medida de abundancia. Todos esto estará generando los patrones de diversidad bacteriana 
distintos en el intestino y deyecciones de E. andrei que podemos observar en los resultados obtenidos. Es 
decir, en resumen, que no exista diferencias significativas debido a dieta en la a-diversidad y se mantenga 
igualmente diverso el intestino de E. andrei implica que la lombriz pueda recuperarse más rápidamente 
de alteraciones en el medio, independientemente de la dieta. Y además, que haya diferencias significa-
tivas debido al mismo factor entre dietas le aporta el beneficio de que pueda modificar su microbioma 
intestinal básico según las necesidades del momento (dietas que coma la lombriz) generando patrones de 
diversidad bacteriana diferentes según la dieta que puedan estar mantenidos por las condiciones del in-
testino de E. andrei y esto pone de manifiesto, el papel de las lombrices de tierra en la descomposición de 
materia orgánica más eficaz de los estiércoles ganaderos (vaca,caballo y cerdo). Si la implicación es a nivel 
filogenético, la falta de efecto del factor dieta a nivel a hace que se mantenga una diverso microbioma 
intestinal en E. andrei que no se alterará por cambios ambientales o se recuperará rápidamente de ellos 
y debido a que no habrá ninguna adaptación de las bacterias dentro de cada dieta, no habrá una história 
evolutiva que seguir durante la formación del microbioma intestinal básico de E. andrei. Es decir, la única 
fuerza que dirigirá los cambios de diversidad dentro de cada dieta,solo podrá ser las propias condiciones 
del intestino, que podrá en un futuro establecer esos u otros patrones de diversidad dentro de cada dieta. 
Si hablamos de las implicaciones a nivel filogenético en la β-diversidad, el factor dieta si que está determi-
nando los patrones de diversidad bacteriana en el intestino de E. andrei. A nivel filogenético, la adquisición 
de nuevas dietas del entorno de la lombriz, ha sido la tendencia que han tenido las lombrices de tierra E. 
andrei durante el transcurso de la evolución que les ha aportado ventajas y les ha permitido explotar su 
medio más eficientemente que otros macrodescomponedores durante la descomposición de la materia 
orgánica de estiércoles ganaderos y el reciclado de nutrientes en el ecosistema. El  intestino de la lombriz 
es donde convergen las historias evolutivas propias de las bacterias con sus respectivos estiércoles, y 
por lo tanto, son los que controlan finalmente, el mantenimiento de estos patrones de diversidad en el 
tiempo y permite hacer predicciones de futuro sobre las funciones de estas bacterias en la descomposición 
de la materia orgánica y reciclado de nutrientes, igual que en el control de patógenos ambientales de los 
estiércoles ganaderos. 
A su vez, aunque existen cambios de diversidad debidos a la dieta que come la lombriz, y que se man-
tienen en el intestino de la misma por el control que ejercen las condiciones del medio intestinal sobre 
las bacterias de las dietas, también existen  un grupo de bacterias comunes cuya tendencia está dirigida 
por las propias fuerzas de selección que existen dentro del intestino de E. andrei, independientes a las 
fuerzas que promueven las historias evolutivas comunes entre las bacterias y sus estiércoles respectivos. 
Este grupo de bacterias que pertenecen al grupo común son: Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria, 
Acidobacteria, Bacteroidetes, Cloroflexi y TM7 donde algunos Filos particulares también dependen de la 
dieta pero se encuentran en distinta abundancia en ellas que en el grupo común como Proteobacteria y 
Firmicutes, y por otro lado, otros Filos como Actinobacteria, Bacteroidetes, Cloroflexi y TM7 no presentan 
diferencias significativas con la dieta y por lo tanto, todas estas bacterias son controladas por las condicio-
nes del intestino de la lombriz E. andrei y pueden estar también implicadas en la formación del microbioma 
intestinal básico de la lombriz debido a las condiciones del mismo hacen posible la existencia de esta 
composición de bacterias, independientemente de la dieta. 
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En conclusión, de modo general, se confirma que el factor dieta  puede ser un factor determinante en 
la composición de las bacterias intestinales de la lombriz E. andrei como ocurre en diferentes especies 
animales (Gordon et al., 2008 y 2011; Engel et al., 2012; Chandler et al., 2011) incluyendo entre ellos las 
lombrices de tierra (Egert et al., 2004, Knapp et al., 2009, Nechitaylo et al., 2010, Gómez-Brandón et al., 
2011, 2012) y la existencia de bacterias intestinales independientes de la dieta, que aparecen también 
en los intestinos de diferentes especies de animales independientemente del tipo de alimentación que 
tengan (Schmitt et al. 2011, Roeselers et al., 2011). Y a su vez, aunque el nivel de resolución analítico no 
es apropiado para poder comparar qué Filos concretos son más reducidos que otros, seguimos apoyando 
la idea de que existe un microbioma intestinal básico en la lombriz E. andrei que es independiente de 
la dieta, como comentan los estudios de Gómez-Brandón et al. (2011). Y por consecuencia, todas estas 
bacterias más reducidas en unos Filo pero también más favorecidas en otros Filos por el intestino que las 
aumentan en el grupo común a la lombriz pueden formar parte de los patrones generales de diversidad de 
bacterias asociadas a las lombrices de la especie E. andrei que explican los procesos ecológicos que gobier-
nan los cambios de diversidad en el intestino de las lombrices. Estos patrones de diversidad de bacterias 
podrán estar implicadas de igual manera y a modo general, en la descomposición de la materia orgánica y 
reciclado de nutrientes por la lombriz E. andrei y en el control de patógenos ambientales derivados de los 
estiércoles ganaderos de (vaca, caballo y cerdo) realizando una más eficaz descomposición de la materia 
orgánica gracias a estos distintos patrones de diversidad que se están manteniendo en el intestino de E. 
andrei, y por otro lado, mejorando así los problemas de contaminación ambiental generados por la aplica-
ción directa de estos estiércoles como enmienda orgánica en cultivos.
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2.1. Introducción
Las lombrices son importante parte de la macrofauna del suelo, de hecho constituyen más del 82% de la 
biomasa total en zonas tropicales con una precipitación por encima de 1000mm (Lavelle et al., 2006). La 
diversidad de estos macroinvertebrados depende de factores tales como la temperatura, la humedad, la 
densidad, el pH y la materia orgánica de la dieta (Curry y Schmidt, 2007). Las lombrices de tierra incluyen 
más de 8300 especies descritas (Reynolds y Wetzel, 2010), y cada año se describen una media de 68 es-
pecies nuevas. Aunque se ha profundizado más sobre la taxonomía de especies de lombrices gracias a los 
avances de las técnicas moleculares (Jamieson et al. 2002, Chang y James, 2011, James y Davidson, 2012; 
Pérez-Losada et al., 2009, 2011, 2012), de la gran mayoría solamente se conoce el nombre y su morfología, 
y se desconoce por completo su biología, sus ciclos de vida y su ecología (Domínguez, 2004; Reynolds y 
Wetzel, 2004, 2010). La mayoría de especies utilizadas en este estudio pertenecen a la familia Lumbri-
cidae (Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis, Lumbricus terrestris y Lumbricus friendi), familia más abun-
dante en Galicia ya que se distribuye en zonas de climas templados, menos una especie que pertenece 
a la familia Megascolecidae (Perionyx excavatus) más típica de ecosistemas tropicales o subtropicales, 
encontrándose en ocasiones en zonas de  clima templado.
Estos organismos tienen un papel crucial en la modificación de la estructura del suelo, y en la acelera-
ción de la descomposición de la materia orgánica y del reciclado de nutrientes a través de sus relaciones 
con la comunidad microbiana del suelo (Domínguez et al., 2009). Las lombrices interaccionan con los mi-
croorganismos durante la descomposición de la materia orgánica en dos fases. La fase activa sucede en 
los procesos asociados al paso de materia orgánica en descomposición a través de sus intestinos (PAIs) 
(efectos directos de las lombrices de tierra) que incluyen todas las modificaciones que los microorganismos 
y la materia orgánica en descomposición sufren durante ese tránsito (Domínguez et al., 2010). Estas mo-
dificaciones incluyen los procesos intrínsecos de digestión y asimilación, la homogeneización del sustrato 
ingerido y la reducción del tamaño de partícula tras el paso por la molleja, incrementando así la superficie 
disponible para el ataque microbiano; incluyen también la producción de moco y sustancias excretadas 
como la urea y el amonio, que constituyen una fuente de nutrientes fácilmente asimilables para los mi-
croorganismos (Lavelle et al., 1995). En la fase de maduración, que comienza una vez el material es expul-
sado en forma de heces, donde los microorganismos son los principales descomponedores de la materia 
orgánica, se dan los procesos de envejecimiento y mezclado de materiales modificados por las lombrices 
(deyecciones) con otros sustratos orgánicos no modificados por ellas. En el caso de las lombrices epigeas, 
en esta fase también suceden cambios de biomasa microbiana a lo largo del tiempo hasta obtener el 
producto final de estos procesos de maduración, el vermicompost (Parthasarathi y Ranganathan, 2000). 
Además, estas interacciones de los microorganismos en el intestino de las lombrices de tierra durante la 
descomposición de la materia orgánica, se basan básicamente en procesos de competencia, mutualismo, 
depredación, dispersión y facilitación. Aunque se desconoce mucho sobre estas relaciones, en todas ellas 
se conoce que puede existir una modificación de los microorganismos por los procesos asociados al intes-
tino de las lombrices de tierra (Domínguez et al., 2009 y 2010).
El papel de los microorganismos dentro de los intestinos de las lombrices es de gran importancia para 
llevar a cabo más eficazmente la degradación de la materia orgánica y reciclado de nutrientes (Byzov et al., 
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2007, 2009). En el sistema digestivo de las lombrices se produce moco que es mezclado con el sustrato 
del que se alimentan las lombrices (Cortez et al., 1987). En este sentido, las deyecciones de las lombrices 
de tierra juegan un papel muy importante en la descomposición porque contienen nutrientes y microorga-
nismos que son diferentes a los del material orgánico antes de la ingestión. Se ha observado un enriqueci-
miento en las deyecciones de las lombrices de tierra de carbono orgánico soluble, nitrato, amonio, fósforo, 
potasio, calcio y magnesio y un alto contenido en agua (Brown y Doube, 2004; Furlong et al., 2002; Haynes 
et al., 2003; Singleton et al., 2003; Knapp et al., 2009; Aira et al. 2006b; Aira y Domínguez 2009). Esto 
permite una mejor explotación de los recursos remanentes ya sea por la aparición de nuevas especies de 
microorganismos en los sustratos frescos a procesar o por la presencia en las deyecciones de un conjunto 
de compuestos más fácilmente asimilables. A su vez las lombrices son conocidas por aumentar la minera-
lización de la materia orgánica (Blair et al., 1997; Postman-Blaauw et al., 2006; Bernard et al., 2012;  Majeed 
et al., 2013). Los nutrientes se estabilizan y esto favorece el acceso a otros organismos heterotróficos que 
favorecen la mineralización de la materia orgánica para las plantas y de esta manera, se favorece la ferti-
lidad de los suelos gracias a las lombrices de tierra y sus microorganismos (Barley, 1959, Edwards y Bohlen 
1996, Brown et al. 2000, 2004). Existen evidencias claras de que las lombrices de tierra aceleran la tasa 
de descomposición de la materia orgánica (Atiyeh et al., 2000; Domínguez et al., 2003; Domínguez, 2004; 
Aira y Domínguez, 2008, 2009, 2010, Aira et al., 2006a, 2007a, 2007b, 2008, Gómez-Brandón et al., 2011), 
lo que puede llevar al mantenimiento de la calidad y fertilidad del suelo y en general, de los ecosistemas 
terrestres hacia una más eficiente explotación de recursos del medio. Todas estas modificaciones que la 
materia orgánica en descomposición y los microorganismos sufren durante el tránsito a través del intesti-
no de las lombrices pueden variar en función de distintos factores: el tipo de sustrato ingerido y del grupo 
microbiano considerado, así como de la categoría ecológica de lombriz y de la parte del intestino analizada 
(McLean et al., 2006).
Las distintas especies de lombrices tienen estrategias vitales diferentes, ocupan nichos ecológicos dis-
tintos y se han clasificado, sobre la base de su alimentación y de la zona del suelo en la que viven, en tres 
categorías ecológicas: epigeas, anécicas y endogeas (Bouché, 1977). Las especies epigeas que estudiare-
mos son E. andrei, D. hortensis y P. excavatus. Estas especies de lombrices viven en el horizonte orgánico 
del suelo, en o cerca de su superficie, alimentándose principalmente de materia orgánica en descomposi-
ción. Además de digerir parte de este material generan importantes cantidades de heces que contienen 
nutrientes y microorganismos que son diferentes a los contenidos en el material orgánico antes de la 
ingestión (Furlong et al., 2002; Haynes et al., 2003; Singleton et al., 2003; Knapp et al., 2009) afectando, 
en consecuencia, a la estructura de la comunidad microbiana (Lores et al., 2006). Las especies anécicas que 
estudiaremos en este estudio son L. friendi y L. terrestris. Estas especies de lombrices viven de forma más 
o menos permanente en galerías verticales, que pueden extenderse varios metros hacia el interior del perfil 
del suelo. Por las noches emergen a la superficie para alimentarse de hojarasca, heces y materia orgánica 
en descomposición, que transportan al fondo de sus galerías; depositan sus excrementos en la superficie. 
Normalmente estas lombrices son de gran tamaño y de un color pardo oscuro. Sus tasas reproductivas son 
relativamente bajas.
Por otro lado, estudios con isótopos naturales han demostrado que las lombrices de tierra pertenecien-
tes a las diferentes categorías ecológicas tienen perfiles isotópicos claramente diferenciados, indicando 
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que se alimentan de diferentes fuentes de C y N (Curry y Schmidt 2007). También, existen diferencias 
significativas entre categorías ecológicas en la digestión y asimilación de materia orgánica durante los 
procesos digestivos sugiriendo la posible existencia de un grupo específico de bacterias para cada grupo 
ecológico (Lavelle y Spain, 2001). Por tanto, se espera que los procesos digestivos deberían ser diferen-
tes entre categorías ecológicas de lombrices (anécicas y epigeas), afectando así, de manera diferente a 
la composición y diversidad de bacterias que pasan por el intestino de estas lombrices. Además, se ha 
demostrado, con bajo nivel de resolución, que las diferentes categorías ecológicas de lombrices de tierra 
tienen comunidades bacterianas diferentes en sus intestinos (Thakuria et al., 2010) y que además, estas 
diferentes categorías ecológicas aportan diferentes bacterias que afectan a la mineralización de la materia 
orgánica (Postma-Blaauw et al., 2006).  
La relación de las lombrices con los microorganismos en el sistema digestivo ha sido ampliamente es-
tudiada con técnicas tradicionales de microbiología, donde se ha encontrado que las bacterias de mayor 
tamaño son digeridas (Brown y Doube, 2004; Clegg et al., 1995; Kristufek et al., 1994; Schonholzer et al., 
2002 y Aira et al., 2009) habiéndose detectado transferencia de ácidos grasos de las bacterias al tejido 
de la lombriz (Sampedro et al., 2006; Sampedro y Whalen, 2007;) pero de modo general, la abundancia 
de bacterias del sustrato ingerido aumenta durante y tras el tránsito a través del intestino (Parle, 1963; 
Krištufek et al., 1992; Pedersen y Hendriksen, 1993; Fischer et al., 1995; Karsten y Drake, 1995,1997; Wolters 
y Scheu, 1999; Ihssen et al., 2003; Sampedro y Whalen, 2007). Tales aumentos podrían deberse a la reduc-
ción del tamaño de partícula y a la homogeneización del sustrato, o a la producción de moco y sustancias 
excretoras como la urea y el amonio, que constituyen una fuente de nutrientes fácilmente asimilables para 
los  microorganismos. Estos microorganismos son activados por estas causas tras su paso por el intestino 
de las lombrices, aumentando así su crecimiento (Barois y Lavelle, 1986; Daniel y Anderson, 1992; Lavelle et 
al., 1995; Horn et al. 2003; Ihssen et al. 2003; Drake y Horn, 2007). Esta activación de los microorganismos 
del material ingerido y la inactivación de otros, se llama efecto “priming” que favorece a los microorganis-
mos beneficiosos que podrían desempeñar funciones metabólicas importantes para la vida de las lombri-
ces durante la digestión de la materia orgánica (Brown et al., 2000; Bernard et al., 2012). Esta activación de 
microorganismos puede permitir la rotura e ingestión de moléculas orgánicas en el contenido intestinal de 
las lombrices y puede hacer que los microorganismos activos produzcan exoenzimas que lleven a cabo los 
procesos de descomposición de materia orgánica en condiciones de anaerobiosis que son las que existen 
en el intestino de las lombrices (Trigo et al., 1999; Curry y Schmidt, 2007; Prabha et al., 2007; Nozaki et 
al., 2009). También existen otras bacterias cuya abundancia no es modificada, por lo que no se modifica 
la composición (Aira et al., 2009; Monroy et al., 2009), ni la diversidad de estas comunidades bacterianas 
respecto al suelo (Nechitaylo et al., 2010). Todos estos cambios de composición bacteriana, dentro del in-
testino de las distintas especies de lombrices de  tierra parecen estar asociados a la dieta, aunque el papel 
de las lombrices en los cambios de composición es activo, aumentando o reduciendo las bacterias ingeridas 
durante la digestión. 
Además, debido al empleo de técnicas moleculares que van más al detalle que las tradicionales se sabe 
que el intestino de las lombrices de tierra es un micro hábitat donde prolifera un alto número de microor-
ganismos anaeróbicos tanto facultativos como estrictos (Drake y Horn, 2007; Ihssen et al., 2003; Krasten, 
et al., 1995; Depkat-Jakob et al., 2010,2013). El intestino de la lombriz actúa como un nicho ecológico con 
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condiciones estables características para estos microorganismos anaerobios, como son: la anoxia, alto 
contenido en agua, riqueza en moco que contiene alta concentración de nutrientes orgánicos e inorgánicos, 
la influencia mecánica de las lombrices durante la fragmentación de las partículas de materia orgánica que 
van a digerir y permiten una reducción de su tamaño haciéndose así, más accesibles para los microorga-
nismos y finalmente, también está la influencia química de las lombrices que disponen de enzimas pro-
pios que degradan la materia orgánica haciéndola más fácilmente asimilable (azucares, almidón, celulosa, 
proteínas, entre otras)(Trigo, D., 1999, Horn et al., 2003; Drake y Horn 2007). Las bacterias encontradas 
en el contenido intestinal de distintas especies de lombrices de tierra son: Actinobacteriales, Firmicutes, 
Cytophaga/Flavobacter, Alpha-, Beta-, Gamma- y Deltaproteobateria (Citernesi et al., 1977; Ravasz et al., 
1986; Krištůfek et al., 1990; Krištůfek et al., 1993; Byzov et al., 2009; Toyota y Kimura, 2000; Ihssen et al., 
2003; Horn et al., 2005; Drake y Horn, 2007; Brito-Vega y Espinosa-Victoria, 2009; Thakuria et al., 2010), 
pero todas estas bacterias también pertenecen a los suelos de donde se alimentan las lombrices. Por lo 
tanto, las propias condiciones del intestino de las lombrices de tierra son las que controlan estas modifi-
caciones de bacterias ya que seleccionan las bacterias que pasarán el intestino y las que no, favoreciendo 
así las bacterias más beneficiosas para la nutrición y descomposición de la materia orgánica que llevan a 
cabo las lombrices de tierra junto a las bacterias intestinales. Por lo tanto, aunque muchos autores han 
intentado descubrir si existe una microbiota propia en las lombrices no han encontrado en ningún caso que 
los cambios en composición y diversidad bacterianas intestinales sean debidos a la especie de lombriz es-
tudiada, sino más bien a la dieta de la que se alimentan (Furlong et al. 2002; Horn et al. 2003; Singleton et 
al. 2003; Egert et al. 2004; Horn et al. 2006; Wüst et al. 2009b; Kasten y Drake, 1997; Drake y Horn, 2007). 
Estas relaciones entre bacterias ingeridas y el intestino de las lombrices se denominan mutualismos del 
sistema digestivo de las lombrices de tierra (Barois y Lavelle, 1986; Lavelle et al., 1995, 2001; Trigo et al., 
1999, Brown et al., 2000) y  en algunos casos esta asociación se da entre bacterias fermentativas de amplia 
distribución entre distintas especies de lombrices  de la familia Lumbricidae (Depkat-Jakob et al., 2013) que 
aumentan tras el paso de suelo por el intestino de estas lombrices.
Se ha observado que los cambios de composición y diversidad de bacterias se dan entre especies de 
lombrices de distinta categoría ecológica (anécicas y endogeas), por lo que se espera que el sistema di-
gestivo distinto de las especies de lombrices de distinta categoría ecológica sea el que está manteniendo 
grupos de bacterias específicos distintos a los que existen en el suelo (Thakuria et al., 2010). Esto tiene 
relación con otros estudios realizados con mamíferos donde el factor que determina la composición de 
bacterias intestinales es la diferente en morfología de sus sistemas digestivos (Ley et al., 2008).  Además, 
los pliegues y contracciones dentro del intestino podrían estar contribuyendo al establecimiento de unas 
comunidades bacterianas por categoría ecológica a la que pertenezcan las lombrices debido a que existen 
diferencias en esto entre ellas. Así, las anécicas tienen un intestino más largo y un tiflosol más simple con 
menos pliegues y un tiempo de tránsito más rápido, en comparación con las endogeas. En las epigeas las 
contracciones del intestino son muy rápidas y luego le sigue una relajación lenta de las mismas, a diferen-
cias de las anécicas y endogeas que tienen contracciones más uniformes (Wu, 1939; Perel, 1977; Breiden-
bach, 2002). También existen estudios de Zhang et al. (2000) donde se observa un complejo enzimático 
más diverso en relación a la categoría ecológica de lombrices, las epigeas están más en contacto con abun-
dante materia orgánica de la superficie por sus hábitos alimenticios, y por esto necesitan disponer de un 
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mayor complejo enzimático que las anécicas o endogeas para llevar a cabo la descomposición de la materia 
orgánica que está en abundancia en su entorno. Y por último estudios realizados por Trigo et al. (1999) 
observan que existe una relación entre el moco intestinal y la distinta categoría ecológica que favorece la 
activación de unos microorganismos más que otros. Es decir, se establecen diferencias en el sistema di-
gestivo (morfológicas, fisiológicas y bioquímicas) según la categoría ecológica de las distintas especies de 
lombrices que permitirá desarrollar unos procesos digestivos determinados entre las especies de lombrices 
de la misma categoría ecológica, como ya se ha comentado que pasaba con los mutualismos del sistema 
digestivo (Barois y Lavelle, 1986; Lavelle et al., 1995; Trigo et al., 1999; Brown, et al., 2000) y también per-
mitirá establecer diferente composición y diversidad bacteriana entre distinta categoría de lombriz.
Todo esto estará relacionado con los estudios de Postma-Blaauw et al. (2006) que relaciona el grupo 
ecológico de lombrices de tierra con una comunidad de bacterias beneficiosas para llevar a cabo la mine-
ralización de la materia orgánica, que estará favoreciendo a su vez, una más eficaz descomposición de la 
materia orgánica y reciclado de nutrientes en el medio. 
Además, en estudios de Gómez-Brandón et al. (2012) también se observa que existe un efecto de las es-
pecies de lombrices epigeas y la dieta en los cambios de biomasa microbiana tras el paso de tres estiércoles 
ganaderos (vaca, caballo y conejo) por los intestinos de las lombrices de tierra. Por lo tanto, existen cambios 
de biomasa de bacterias Gram positivas y Gram negativas debido al paso de los estiércoles por el tracto di-
gestivo de las 3 especies de lombrices (Eisenia fetida, Perionyx excavatus y E. andrei), independientemente 
del sustrato inicial de partida. Aunque estos estudios son analizados con perfiles de fosfolípidos de mem-
brana (PLFAs) y el nivel de resolución es bajo comparado con las técnicas moleculares de pirosecuenciación 
llevadas a cabo en este estudio, se observa que podría haber una distinta composición de bacterias que se 
mantuviera por las condiciones del intestino de las distintas especies de lombrices epigeas, que selecciona 
unas bacterias más especializadas en el intestino de las mismas. En este estudio de Gómez-Brandón et al. 
(2012) no se puede conocer la existencia de grupos de bacterias comunes dentro de distintas cada categoría 
ecológicas, ya que solo utiliza especies epigeas, pero apunta a la existencia de un grupo de bacterias simi-
lares para cada especie, independientemente de la dieta. Por lo tanto, ya que por estudios de Thakuria et 
al. (2010) solo existen diferencias en composición y diversidad de bacterias con las categorías ecológicas de 
anécicas y endogeas, se ha tenido en cuenta este estudio de Gómez-Brandón et al. (2012) sobre la categoría 
ecológica de epigeas, para aumentar el conocimiento sobre las interacciones de bacterias con las lombrices 
de esta categoría ecológica. Así pues, es importante este estudio realizado debido a que podemos profun-
dizar en los cambios de composición y diversidad de las bacterias intestinales y la importancia del efecto 
de distintas categorías ecológicas de lombrices de tierra (epigeas y anécicas) que son menos estudiadas 
que las endogeas por la bibliografía actual y además, son las que mejor descomponen la materia orgánica 
de los estiércoles ganaderos que aquí se estudian. Por lo tanto, según la mayoría de estudios realizados, 
la categoría ecológica de lombriz  y las diferencias en su sistema digestivo: diferente complejo enzimático, 
distinta morfología y condiciones físico-químicas que poseen (Wu, 1939; Perel, 1977; Breidenbach, 2002; 
Thakuria et al., 2010) son las que seleccionan las bacterias dentro del intestino. Por esto, podemos plan-
tear la hipótesis de que podría existir un grupo de bacterias comunes debido a la categoría ecológica de 
lombriz qué está siendo controlada por la especies de lombrices de una misma categoría y está formando 
el microbioma intestinal básico de las mismas, independientemente de la especie de lombriz estudiada.
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Las relaciones evolutivas de los hábitos de comida y excavación entre las especies de lombrices y su mi-
crobiota intestinal no han sido bien definidas aun. Sin embargo, estudios actuales con otros animales, ha 
determinado que existe una comunidad bacteriana asociada al intestino de los distintos animales; espon-
jas tropicales (Schmitt et al., 2012) y abejas de la miel (Moran et al., 2011), por lo que podemos esperar que 
exista un perfil de microbiota asociada al intestino de las distintas especies de lombrices que pertenezcan 
a una misma categoría ecológica como hemos comentado anteriormente. Esta microbiota propia mejor 
adaptada al intestino de cada categoría ecológica de lombriz podría estar implicada en el metabolismo de 
la misma, y en los procesos de descomposición de la materia orgánica. Los procesos digestivos que realizan 
las distintas especies de lombrices según su alimentación (categoría ecológica), pueden contribuir al esta-
blecimiento de unas bacterias propias que tienen una historia evolutiva común con sus categorías ecoló-
gicas correspondientes, confiriéndole a su huésped lombriz determinadas propiedades bioquímicas dentro 
del intestino (Lattaud et al., 1998). Por lo tanto, aunque podría haber diferencias en composición y diver-
sidad bacteriana entre especies de lombrices de la misma categoría ecológica se esperaría una tendencia 
clara por selección natural al establecimiento de unas bacterias propias mejor adaptadas a las especies de 
lombrices de la misma categoría ecológica de lombrices que de otra (Thakuria et al., 2010). Estos últimos 
estudios de Thakuria et al. (2010), ponen de manifiesto el papel de las lombrices de tierra en el contexto 
evolutivo, que permite establecer qué composición y diversidad de bacterias estará mejor adaptada a los 
distintos sistemas digestivos de las lombrices (según la categoría ecológica estudiada). Y a su vez, estas 
diferente composición y diversidad de bacterias estarán modificando el microbioma intestinal básico de 
las lombrices que permitirá llevar a cabo procesos digestivos diferentes durante la descomposición de la 
materia orgánica y reciclado de nutrientes. Es decir, permitirá establecer diferentes patrones de diversidad 
bacteriana con los intestinos de las distintas categorías ecológicas de lombrices (anécicas y endogeas).
Por todo esto, aunque podría existir un efecto de la especie de lombriz estudiada en los cambios de com-
posición bacteriana como ocurre en los estudios con otros animales donde los factores dieta, filogenia del 
huésped y morfología del sistema digestivo de los mamíferos parece ser los causantes de los cambios de 
composición bacteriana en el pasado (Ley et al., 2008; Ochman et al., 2010) y esto también ocurre en estu-
dios con lombrices aunque de menor resolución de Gómez-Brandón et al. (2012) y Lores et al. (2006), donde 
el efecto de la especie de lombrices está afectando a los cambios de composición y estructura de bacterias 
intestinales medidas con perfiles de fosfolípidos de membrana (PLFAs), no podemos establecer que este 
factor sea el que más impacto tenga en los cambios de composición y diversidad bacteriana intestinal de 
las especies de lombrices estudiadas debido a que la falta de especies de lombrices de otras categorías 
que no se encuentran estudiadas en estos estudios. Igual que los estudios de Jolly et al. (2003) donde 
existe contacto físico entre los filamentos de bacterias y las paredes intestinales de distintas especies de 
lombrices L. terrestris y O. lacteum, que podría hacernos pensar que existe una microbiota intestinal mejor 
adaptada a estas especies de lombrices, pero también existe la posibilidad de que se deba a la categoría 
ecológica diferente a la que pertenecen.
Por lo tanto, aún queda mucho por conocer sobre el  papel de las especie de lombrices en la descom-
posición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes del medio. Y se necesitan más estudios para 
determinar cómo afecta el factor filogenia o especie sobre los cambios de composición y diversidad bacte-
riana intestinal y si su influencia es debida a la posible evolución de las bacterias con los intestinos de las 
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distintas especies de lombrices por separado (coevolución) o el papel de la lombriz es pasivo y como dice 
la bibliografía general, son las propias condiciones del intestino y sus distintos procesos digestivos por 
categoría ecológica las que determinan estas interacciones bacteria-lombriz (por convergencia adaptativa 
de las bacterias de la dieta a los sistemas digestivos distintos de las categorías ecológicas de lombrices 
durante la evolución).
Por esto, este estudio intenta conocer si existen cambios en la composición y diversidad a y β de las 
comunidades bacterianas en las deyecciones de distintas especies de lombrices que pertenecen a dis-
tintas categorías ecológicas: anécicas (Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris) y epigeas (Eisenia andrei 
Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus) ya que existen estudios con otras técnicas moleculares que 
los observan (Postma-Blaauw, et al., 2006, Thakuria et al., 2010). Y finalmente, si existe una composición 
básica común al intestino y deyecciones de todas las especies de lombrices que es específica de cada ca-
tegoría ecológica de lombriz (anécicas y epigeas, respectivamente), independientemente de las especies 
de lombrices estudiadas.
2.2. Material 
2.2.1. Lombrices y sustrato utilizado
Se utilizaron distintas especies de lombrices de tierra de distinta categoría ecológica: anécicas (Lumbricus 
friendi, L. terrestris), epigeas (Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus y Eisenia andrei) se recogieron de 
distintos cultivos montados en la Facultad de Biología de la Universidad de Vigo en las mismas condicio-
nes de temperatura que los demás cultivos (20ºC) y se mantienen con una dieta de estiércol de caballo. 
El estiércol de caballo se congeló a -20 ºC, para evitar posibles contaminaciones debidas a la presencia de 
capullos y lombrices en los mismos. Tras 2 días, se descongeló, se homogenizó y se almacenó en la cámara 
de frío a Tª ambiente junto a los demás cultivos montados.
2.2.2. Diseño experimental
Se recogieron 10 lombrices adultas de cada especie de lombriz Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris, Den-
drobaena hortensis, Perionyx excavatus y Eisenia andrei que vivía en sus cultivos respectivos comiendo 
estiércol de caballo y se dispusieron en placas Petri (5 especies x 10 réplicas, N=50). Las placas se montaron 
con ¼ de estiércol y ¾ de vermicompost de cama de cada cultivo (este vermicompost se obtenía del res-
pectivo cultivo donde se recogían cada especie de lombriz) y se almacenaron a 20ºC en la cámara de cultivo. 
Para las especies L. terrestris y L.friendi se utilizaron las camas de suelo, en vez de vermicompost, ya que 
era el medio donde se recogieron estas lombrices y con los que se montó los respectivos cultivos. Cada 
semana se le daba de comer a las lombrices en placa Petri el estiércol de caballo ad libitum. 
2.2.3. Obtención de muestras: deyecciones de las lombrices clasificadas a ni-
vel de categoría ecológica en: anécicas (Lumbricus friendi y Lumbricus terres-
tris) y epigeas (Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus y Eisenia andrei).
Para obtener las deyecciones, se siguió el protocolo de Gómez-Brandón et al. (2011) con algunas modifica-
ciones. Según este protocolo, tres días después de darles comida se retiraron las lombrices de sus placas y 
se lavaron 3 veces con agua destilada. Se dispuso cada lombriz en una placa Petri estéril con papel de filtro 
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humedecido en su base y otro cubriendo la lombriz. Tras 24 horas a 20ºC, se recogieron las deyecciones de 
todas las lombrices con una espátula estéril y se transfirieron a tubos eppendorf de 1,5 ml. Las lombrices 
de cada especie se retiraron del papel de filtro y se volvieron a colocar en sus placas con su comida de 
estiércol de caballo correspondiente. Desde la puesta de lombrices en placas Petri con filtros humedecidos 
hasta la recogida de deyecciones tras 24 horas a 20ºC se utilizaron las mismas condiciones de esterilidad 
dentro de la cabina de flujo anteriormente descrito. Las deyecciones de cada especie de lombriz Se trans-
firieron a tubos eppendorf de 1,5 ml autoclavados con la espátula dentro de la cabina de flujo laminar y si 
la lombriz interfería en la recogida de deyección, se utilizaban las pinzas para apartarla. Una vez recogidas 
las deyecciones en los eppendorf correspondientes, se devolvieron las lombrices a sus placas Petri con 
su estiércol de caballo correspondiente. Esto se realizaba tras cada recogida de deyecciones para que las 
lombrices comieran otra vez estiércol de caballo y se pudiera continuar la recogida de deyecciones hasta 
alcanzar la cantidad necesaria para la extracción de ADN (0,25 g).  
Finalmente, los tubos eppendorf con deyecciones de cada lombriz se almacenaron a -80ºC hasta la 
siguiente recogida de muestra. Este protocolo se repitió 10 veces hasta alcanzar los 0,25 g de deyecciones. 
Tras sacar cada vez las muestras de deyecciones del congelador a -80ºC para recoger más deyecciones, 
se tuvo en cuenta que las condiciones de temperatura no cambiaran. Siguiendo a Cardona et al. (2012) se 
mantuvieron las muestras de deyecciones en hielo para evitar que se descongelaran las muestras y que 
se degradara el ADN por los cambios de congelación y descongelación. Finalmente, se almacenaron las 
muestras de deyecciones a -80ºC hasta la extracción de ADN.
2.3. Métodos
2.3.1. Extracción de ADN.
La extracción de ADN Se realizó con el kit de extracción PowerSoil DNA Isolation (Mobio Laboratorios Inc., 
Carlsbad, USA) aplicando las modificaciones del protocolo del lisis del kit y el método de concentración del 
ADN del mismo explicadas en apartados anteriores del material y métodos general. Finalmente, una vez 
extraído el ADN, se almacenaron las muestras a -80ºC.
2.3.2.Pirosecuenciación del ADN.
Tras la extracción de ADN de las muestras, se realizó el siguiente análisis molecular de pirosecuenciación 
con un volumen de 10 µl de ADN concentrado. Todas las muestras con ADN extraído fueron enviadas a 
Brigham Young University (Utah, EEUU) para ser pirosecuenciadas con un pirosecuenciador 454 Roche GS 
FLX+ Titanium. De este se obtienen los datos en archivos sff que son utilizados para posteriores análisis 
bioinformáticos que eliminan los posibles errores derivados de  la técnica, limpiando así el ADN de las 
muestras y se utilizan a su vez, para analizar la diversidad y composición bacteriana de las muestras a 
niveles distintos (filogenético y taxonómico).
2.3.3. Análisis bioinformático.
Las secuencias de ADN recogidas tras el análisis de pirosecuenciación con el 454 Roche FLX+ Titanium 
fueron procesadas con las herramientas informáticas de MOTHUR (Schloss et al., 2009) para posteriores 
análisis estadísticos de la composición y diversidad de bacterias asociadas a las muestras de deyecciones 
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de las lombrices Lumbricus friendi, L. terrestris, Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus y Eisenia andrei 
que comen estiércol de caballo.
Para empezar, debido a la gran cantidad y tamaño de datos generados por la técnica de pirosecuen-
ciación y a los errores que se pueden haber generado tras este tipo de análisis, se necesitan programas 
informáticos que reduzcan estos errores y ayuden a limpiar, agrupar, clasificar las secuencias antes de ser 
utilizadas para determinar la composición y la a y β diversidad bacteriana de la muestras de las especies 
de lombrices Lumbricus friendi, L. terrestris, Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus y Eisenia andrei. La 
herramienta informática que se utilizó para llevar a cabo este trabajo fue el programa MOTHUR (Schsloss, 
et al., 2009).
Se redujo el error de las secuencias, se procesaron, agruparon y clasificaron siguiendo los pasos descri-
tos en el material y métodos generales hasta el posterior análisis de composición y diversidad.
Para realizar el análisis de composición y diversidad se generaron los OTUs al 97% de similaridad y se 
clasificaron taxonómicamente. A partir de aquí realizamos una descripción de las comunidades bacte-
rianas a nivel taxonómico de Filo. Además se realizaron los análisis de composición y diversidad (a y β) 
tanto a nivel filogenético como a nivel taxonómico con medidas cuantitativas y cualitativas de las comu-
nidades bacterianas intestinales de las distintas especies de lombrices que se alimentaba de estiércol 
de caballo siguiendo el tutorial del programa MOTHUR (Schloss et al., 2009), como bien está detallado 
en el material y métodos general. Además, se utilizaron las secuencias de los archivos .fasta, .groups y 
.names generados por el comando trim.seqs que contenían todas las secuencias de las deyecciones de las 
distintas lombrices alimentadas con estiércol de caballo para generar una agrupación de estas secuencias 
por especies de lombrices y categoría ecológica de las lombrices utilizando el comando merge.files del 
programa MOTHUR (Schloss et al., 2009). Con los archivos generados por este comando de merge.files: 
especies.names, especies.fasta y especies.groups se realizaron los posteriores análisis de composición y 
diversidad bacteriana sobre las deyecciones de las distintas especies de lombrices agrupadas por especie 
y por categoría ecológica de lombrices Lumbricus friendi, L. terrestris, Dendrobaena hortensis, Perionyx 
excavatus y Eisenia andrei en: anécicas (Lumbricus friendi, L. terrestris) y epigeas (Dendrobaena hortensis, 
Perionyx excavatus y Eisenia andrei).
2.3.4. Análisis estadísticos.
Para analizar los cambios en la a-diversidad a nivel taxonómico (por OTUs) se aplicó un ANOVA y un test 
a posteriori de HSD Tukey para observar si existen cambios en los índices de riqueza (Chao y Sobs) y di-
versidad (Simpson y Shannon–Wiener) en las comunidades bacterianas de las deyecciones las distintas 
lombrices alimentadas con estiércol de caballo. Los cambios en la a-diversidad filogenética se analizaron 
de la misma manera sobre los valores del índice de Faith (1992). Para realizar estos análisis se utilizó el 
programa SPSS (versión 19.0). Además, para realizar el análisis de riqueza dentro de la a-diversidad a nivel 
taxonómico se realizó una curva de coleccionista donde se representó el número de OTUs en función del 
número de secuencias acumuladas. Este análisis se realizó con el programa MOTHUR.
Para estudiar la β-diversidad taxonómica y filogenética, se generaron matrices de distancias con ín-
dices cuantitativos (Bray-Curtis y weighted Unifrac) y cualitativos (Jaccard y unweighted Unifrac) que se 
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utilizaron para visualizar la β-diversidad. Además se realizaron AMOVAs (análisis de varianza molecular) 
con estas matrices para comprobar si la separación entre las muestras observada en los PCoAs es esta-
dísticamente significativa. Estos análisis se realizaron con el programa MOTHUR. Además, tras el análi-
sis de coordenadas principales (PCoAs) que determina las diferencias en la estructura de la comunidad 
bacteriana tras el tránsito de una misma dieta de estiércol de caballo a través del intestino de distintas 
especies de lombrices de categoría ecológica diferente: lombrices anécicas (Lumbricus friendi, L. terrestris) 
y epigeas (Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus y Eisenia andrei), se realizó un análisis de correlación 
para saber qué OTUs son los responsables del movimiento de las muestras de deyecciones según las es-
pecies de lombrices y categorías ecológicas de las mismas hacia un lado u otro de los ejes (eje 1 y 2) en los 
análisis de coordenadas principales (PCoAs). El resultado es una matriz donde para cada OTU tenemos la 
ρ de Spearman (coeficiente de correlación) y el valor de significación con cada uno de los ejes. Los OTUs 
con valores de p-valor que son significativos (<0.05), tienen un peso importante dentro cada eje, lo que 
indica que muestras con esos OTUs se desplazarán en ese eje dependiendo de la abundancia y/o presencia 
(índices cuantitativos o cualtitativos) de los OTUs.
Además, se realizó un análisis de composición bacteriana a nivel taxonómico para observar si existían 
cambios en la composición de bacterias debido a diferencias significativas entre especies de lombrices y 
debido a la distinta agrupación de las lombrices por categoría ecológica, ya que los procesos digestivos 
deberían ser diferentes entre categorías ecológicas de lombrices (anécicas y epigeas) y por esto, podría 
haber diferencias significativas entre la composición de bacterias relacionadas con las categoría ecológica 
de lombrices. Para llevar a cabo este análisis se aplicó una ANOVA y un test a posteriori de HSD de Tukey y 
para realizar estos análisis se utilizó el programa estadístico SPSS (versión 19.0). En el caso de que las va-
riables, filos de bacterias no eran homogéneas, ni normales se aplicó un MLZ (modelo lineal generalizado) 
con distribución LogPoisson, y test de todos los efectos con X2 de Wald, utilizando el programa estadístico 
STATISTICA (versión 10.0). Se comprobó que el modelo estaba bien ajustado con una X2 de Pearson, cuyos 
valores de p fueron significativos (p<0.05).
2.4. Resultados
2.4.1. Composición de bacterias a nivel taxonómico de Filo en las deyec-
ciones de de las lombrices clasificadas por categorias ecológicas: anécicas 
(Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris), epigeas (Eisenia andrei, Dendro-
baena hortensis y Perionyx excavatus). 
Como se puede observar en las figuras 1 y 2, las especies de lombrices parecen tener un papel muy impor-
tante en la formación de las comunidades bacterianas intestinales. De hecho, hay varios filos de bacterias 
cuya abundancia depende enormemente de las especies de lombrices. Así la abundancia de bacterias del 
filo Bacteroidetes (ANOVA F
4,16
=7,92, P=0,017) son significativamente diferentes en las muestras de de-
yecciones de Lumbricus terrestris y Eisenia andrei (P<0,001); Lumbricus friendi y Eisenia andrei (P=0,001); 
Dendrobaena hortensis y  Eisenia andrei (P<0,001), Perionyx excavatus y Eisenia andrei (P=0,001). La abun-
dancia de bacterias del filo Firmicutes (ANOVA F
4, 16
=19,77, P= 0,013) son significativamente diferentes en 
las muestras de deyecciones de Lumbricus terrestris y Lumbricus friendi (P=0,044); Lumbricus terrestris 
y Dendrobaena hortensis (P=0,001); Lumbricus terrestris y Perionyx excavatus (P=0,002) y Lumbricus te-
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rrestris y Eisenia andrei (P<0,001). También las abundancias del filo Acidobacteria (ANOVA F
4,16
=3,385, 
P=0,035) son significativamente diferentes entre muestras las deyecciones de Lumbricus terrestris y Eise-
nia andrei (P=0,029). A su vez, las abundancias de bacterias del filo Planctomycetes (ANOVA F
4,16=
 318,53 
P<0,001) son significativamente diferentes en las deyecciones de Lumbricus terrestris y Eisenia andrei 
(P<0,001); Lumbricus friendi y Eisenia andrei (P<0,001); Dendrobaena hortensis y Eisenia andrei (P<0,001). 
Por otro lado, las abundancias de TM7 (ANOVA F
4,16
=5,493, P=0,006) son significativamente diferentes 
también en las deyecciones de Lumbricus terrestris y Dendrobaena hortensis (P=0,011); Dendrobaena hor-
tensis y Perionyx excavatus (P=0,048); Perionyx excavatus y Eisenia andrei (P=0,006). Finalmente, las 
abundancias del filo Unclassified (ANOVA, F 
4,16
=3,154, P=0,031) presentan diferencias significativas en las 
deyecciones de las especies de lombrices Lumbricus friendi y Eisenia andrei (P=0,023). 
Por otro lado, las abundancias de comunidades de bacterias también difieren según la categoría ecoló-
gica de lombriz (anécicas o epigeas). Si observamos la figura 3, encontramos que existen estas diferencias 
significativas entre categorías de lombrices: anécicas (Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris), epigeas 
(Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus). Así pues, encontramos varios filos que de-
penden de la categoría ecológica de lombriz estudiada: Firmicutes (ANOVA, F
1, 19
=26,35, P<0,001); Pro-
teobacteria (ANOVA, F 
1,19
=17,823, P<0,001) y las bacterias sin clasificar “Unclassified” (ANOVA, F 
1,19
=4,75 
P=0,042).
Figura 1. Composición de Filo de bacterias a nivel taxonómico entre diferentes especies de lombrices de la misma 
categoría ecológica epigeas. Grupo común de bacterias entre las especies de lombrices epigeas (Eisenia andrei, P. 
excavatus y D. hortensis).
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Figura 2. Composición de Filo de bacterias a nivel taxonómico entre distintas especies de lombrices de la misma 
categoría ecológica anécicas. Grupo común de bacterias entre las especies de lombrices anécicas (L. terrestris y L. 
friendi).
Figura 3. Composición de Filo de bacterias a nivel taxonómico entre diferentes categorías ecológicas de lombrices 
(Epigeas y Anécicas).
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Para comprobar la existencia de bacterias comunes  entre las especies de la misma categoría ecológica, 
se utilizó el comando venn con las especies de cada categoría ecológica para obtener dos archivos diferen-
tes, uno; final.an.0.03.subsample.merge.0.03.sharedsobs.d-e-Pe.svg y otro el final.an.0.03.subsample.
merge.0.03.sharedsobs.lt-lf.svg que se abrirán con el programa GIMP y se visualizarán con un diagrama 
de Venn para cada categoría ecológica estudiada. En la figura 4 se puede observar que hay 48 OTUs que 
aparecen en las deyecciones de las especies de lombrices epigeas (P. excavatus, D. hortensis y E. andrei) 
independientemente de la especie de lombriz estudiada y constituyen el grupo de bacterias intestinales 
común de esta categoría ecológica de lombriz de tierra (Figura 4). Estos OTUs comunes a todas las deyec-
ciones de las tres especies de lombrices epigeas fueron clasificados taxonómicamente a nivel de Filo y se 
muestran en la figura 1. Podemos ver que mayoritariamente este núcleo común de bacterias está forma-
do por bacterias pertenecientes a los filos Proteobacteria (79%), Actinobacteria (16%), con contribuciones 
menores de Firmicutes (3%),  Verrucomicrobia (2%), y bacterias sin clasificar “Unclassified” (0,2%). Hay que 
resaltar que algunos de estos Filos aumentan como Proteobacteria, Actinobacteria y Verrucomicrobia y 
otras disminuyen  como Firmicutes, y sin clasificar “Unclassified”, en relación a las especies de lombrices 
epigeas estudiadas por separado (Figura 1).
Figura 4. Diagrama de Venn sobre matrices de distancia a una distancia 0.03 entre abundancias relativas de OTUs 
agrupados por especies de lombrices epigeas (Pe: Perionyx excavatus, e:Eisenia andrei, d:Dendrobaena hortensis). 
La riqueza compartida entre especies es de 48 OTUs.
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En la figura 5 de la categoría ecológica epigeas se pueden observar que hay 108  OTUs que aparecen en 
las deyecciones de las especies de lombrices anécicas (L. terrestris y L. friendi), independientemente de 
la especie de lombriz estudiada por separado. Estas bacterias constituyen el grupo común de bacterias 
entre las lombrices de tierra de la misma categoría ecológica anécicas (Figura 5). Estos OTUs comunes 
que forman las bacterias comunes a las lombrices anécicas fueron clasificados taxonómicamente a nivel 
de Filo y se muestran en la figura 2. Podemos ver que mayoritariamente este núcleo común de bacterias 
está formado por algunas bacterias pertenecientes a los filos Firmicutes (43%), Actinobacteria (28%), 
Proteobacteria (25%) y TM7 (12%) y en menor medida pertenecientes a los filos Verrucomicrobia (3%), 
Unclassified (0,83%) y Acidobacteria (0,15%). Hay que resaltar que existe una composición de bacterias 
comunes en las epigeas como Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria y Verrucomicrobia pero que se 
encuentran en mayor abundancia en las anécicas como es el caso de los filos como Firmicutes, Actinobac-
teria y Verrucomicrobia (Figura 2).
Figura 5. Diagrama de Venn sobre matrices de distancia a una distancia 0.03 entre abundancias relativas de OTUs 
agrupados por especies de lombrices anécicas (lf: Lumbricus friendi, lt: Lumbricus terrestris). La riqueza compartida 
entre especies es de 108 OTUs.
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2.4.2. Estima de la a-diversidad de las bacterias en las deyecciones de las 
lombrices clasificadas por categorias ecológicas: anécicas (Lumbricus frien-
di, L. terrestris), epigeas (Eisenia andrei Dendrobaena hortensis, Perionyx ex-
cavatus). Curvas de rarefacción, índices de riqueza (Chao y Sobs) y diversi-
dad taxonómica (Simpson y Shannon-Wiener) y filogenética (Faith).
La curva de coleccionista nos informa de cómo de bien hemos muestreado nuestras muestras, midiendo 
cómo cambia el número de OTUs en función del número de secuencias. Según la forma de la curva de 
coleccionista determinamos si el esfuerzo de muestreo (el porcentaje de secuencias muestreadas) fue 
suficiente para estimar/calcular la riqueza de la composición bacteriana en las muestras de deyección de 
las especies de lombrices (anécicas: Lumbricus friendi, L. terrestris, epigeas: Eisenia andrei, Dendrobaena 
hortensis y Perionyx excavatus) fue suficiente o estuvo mal muestreada tanto por especie de lombriz, 
como de categoría ecológica. La curva parabólica es la que nos da información de que hemos muestreado 
bien porque llega a un límite de saturación donde no se pueden encontrar más OTUs nuevos aunque se 
aumente el número de secuencias. Como podemos ver en la Figura 6 y Figura 7, no hemos muestreado 
bien las deyecciones de las especies de lombrices, ni las deyecciones de las lombrices clasificadas por cate-
goría ecológica ya que en el control adicional de la cobertura de las secuencias encontramos que los valores 
están entre 85%-96% un poco por debajo del valor umbral esperado que es 97%. Ya que la cobertura de 
la mayoría de mis muestras no estuvo por encima del 97%, valor tomado como referencia de un esfuerzo 
de muestreo suficiente (Schloss et al., 2009), nos faltarían más muestras para determinar un porcentaje 
de secuencias suficientes en el muestreo y contar con la riqueza mínima esperada en nuestros análisis de 
alfa diversidad.
Figura 6. Curva de coleccionista de riqueza observada en deyecciones de las especies de lombrices de distina ca-
tegoría ecológica (Epigeas y Anécicas). Nº OTUs observados sobre el nº secuencias totales de los OTUs agrupados 
a una distancia de 0.03 entre las muestras por el método de nearest-neigbor. 
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A nivel de a-diversidad taxonómica, no se encontró efecto de las especies de lombrices en los índices de 
riqueza y diversidad (Sobs, ANOVA F
4,16
=2,12, P=0,125; Chao, ANOVA F
4,16
=2,32, P=0,101; Shannon-Wiener, 
ANOVA F 
4,16
=1,94, P= 0,151; simpson, ANOVA F 
4,16
= 2,62, P= 0,074). Aunque sí que existen diferencias por 
categoría ecológica en la a-diversidad medida con el índice de riqueza (Chao, ANOVA F
1,19
=17,77, P=0,001), 
el resto de índices de riqueza (índice Sobs) y diversidad (shannon y simpson) no presentan diferencias sig-
nificativas dentro de cada categoría de lombriz (sobs, ANOVA F
1,19
=1,67, P=0,212; Shannon-Wiener, ANOVA 
F
1,19
=3,87, P=0,064 y simpson, ANOVA F
1,19
=3,612, P=0,073). Aunque solo sea un índice de riqueza (índice 
Chao) tenemos diferencias dentro de cada categoría (anécicas y epigeas) donde se observa un aumento 
de riqueza de OTUs de filos de bacterias en anécicas que en epigeas, como podemos observar en los re-
sultados (Figura 8). Por otro lado, tampoco hubo diferencias en la diversidad filogenética entre especies 
(Faith, ANOVA F
4,16
=2,29, P=0,104) y entre categorías ecológicas tampoco hay diferencias significativas 
(Faith, ANOVA F
4,16
=1,08 P=0,311).
Figura 7. Curva de coleccionista de riqueza observada en deyecciones de las especies de lombrices (Dendrobaena 
hortensis, Eisenia andrei, Lumbricus terrestris, Lumbricus friendi y Perionyx excavatus). Nº OTUs observados sobre 
el nº secuencias totales de los OTUs agrupados a una distancia de 0.03 entre las muestras por el método de nea-
rest-neigbor. 
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2.4.3. Estudio de la β-diversidad filogenética y taxonómica de las comuni-
dades bacterianas en las deyecciones de las lombrices clasificadas por cate-
gorias ecológicas: anécicas (Lumbricus friendi, L. terrestris), epigeas (Eisenia 
andrei, Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus).
2.4.3.1 Cambios en la β-diversidad taxonómica de las comunidades bacteria-
nas de las deyecciones de las diferentes especies de lombrices de tierra. Análi-
sis cuantitativo (Bray-Curtis) y cualitativo (Jaccard). Análisis de los cambios por 
PCoA, tests AMOVA y correlaciones entre matrices de OTUs y ejes de los PCoA.
Como se puede observar en las figuras 9 (PCoA cuantitativo) y 10 (PCoA cualitativo) las comunidades 
bacterianas de las deyecciones de las distintas especies de lombrices tienen diferente estructura (cuan-
titativo) y composición (cualitativo). De hecho existen diferencias significativas entre las comunidades 
bacterias de las deyecciones de las distintas especies de lombrices (Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris, 
Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis y Perionyx excavatus) comiendo estiércol de caballo, tanto a nivel 
cuantitativo (teniendo en cuenta la abundancia de las bacterias) (AMOVA, F
 4,16
=5,94 P<0,001) (Figura 9), 
como a nivel cualitativo (presencia/ausencia de bacterias; AMOVA, F 
4,16
=2,12 P <0,001) (Figura 10). Ade-
más, sobre las AMOVAs realizada sobre las abundancias de comunidades de bacterias a nivel taxonómico 
existen diferencias significativas en todas las comparaciones por pares, excepto en las comparaciones L. 
friendi y L. terrestris, AMOVA, F 
1,7
 =1,46, P=0,315 y P. excavatus y L. friendi, AMOVA, F 
1,7 
=1,50, P=0,092. 
Y también, sobre la AMOVAs realizadas sobre la presencia de bacterias existen diferencias significativas 
Figura 8. Diferencias de a-diversidad taxonómica sobre el índice de Chao en las distintas categorías ecológicas 
(anécicas y epigeas) de las distintas especies de lombrices.
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en todas las pruebas por pares, excepto en las comparaciones P. excavatus y L. friendi, AMOVA, F 
1,7
 =1,56, 
P=0,113 y L. terrestris y L. friendi, AMOVA, F 
1,7
=1,08, P=0,213.
Figura 9. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cuantitativa de las comunidades bac-
terianas presentes en las deyecciones de la lombrices de tierra alimentadas Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris, 
Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis y Perionyx excavatus alimentadas con una misma dieta de estiércol de caballo.
Figura 10. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cualitativa de las comunidades bacteria-
nas presentes en las deyecciones de las especies de lombriz de tierra Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris, Eisenia 
andrei, Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus alimentadas con una misma dieta de estiércol de caballo.
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Tras el análisis de coordenadas principales que determina las diferencias en la estructura de la comu-
nidad bacteriana tras el tránsito del estiércol de caballo a través de los intestinos de las lombrices Lum-
bricus friendi, Lumbricus terrestris, Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis y Perionyx excavatus se realizó 
un análisis de correlación para saber qué OTUs son los responsables del movimiento de las muestras de 
deyecciones de estas especies de lombrices hacia un lado u otro de los ejes (eje 1 y 2) en los análisis de 
coordenadas principales (PCoAs). Estos análisis se hicieron tanto a nivel taxonómico como filogenético 
con índices cuantitativos (taxonómicos: Bray-Curtis y filogenéticos: weighted Unifrac) y cualitativos (ta-
xonómicos: Jaccard y filogenéticos: unweighted Unifrac). Para realizar este análisis de correlación a nivel 
taxonómico cuantitativo se aplicó el comando corr.axes, que necesita una tabla de OTUs (en nuestro caso 
la tabla rarefaccionada) y los valores de las puntuaciones de cada una de nuestras muestras en cada uno 
de los ejes del PCoA. El resultado es una matriz donde para cada OTU tenemos la ρ de Spearman (coefi-
ciente de correlación) y el valor de significación con cada uno de los ejes. Los OTUs con valores de p-valor 
que son significativos (<0,05), tienen un peso importante dentro cada eje, lo que indica que muestras con 
esos OTUs se desplazarán en ese eje dependiendo de la abundancia o presencia (cuantitativo y cualitativo 
respectivamente) de los OTUs. Así, según el coeficiente de spearman sea positivo o negativo las muestras 
se distribuirán más hacia la derecha (valores positivos) o izquierda del eje 1 (valores negativos) o  hacia 
arriba (valores positivos) o abajo (valores negativos) del eje 2. Además de cada OTU tenemos su clasifi-
cación taxonómica, lo que nos permite mostrar que Filos  (o Clases, Órdenes, Familias o Géneros) están 
contribuyendo a la separación de las muestras en nuestros PCoAs. 
Así, para el PCoA taxonómico cuantitativo (Bray-Curtis) podemos ver que el eje 1 separa las especies de 
E. andrei del resto de especies de lombrices. Así, las muestras de E. andrei se separan del resto de filos de 
bacterias en el eje 1 debido principalmente a cambios en la abundancia de OTUs que pertenecen a los filos 
Proteobacteria (34%) (menos 5 OTUs que correlacionan negativamente con el eje), Bacteroidetes (11%), 
TM7 (3%) y las bacterias sin clasificar “Unclassified” (2%). En unos casos, por las altas abundancias y en 
otros por las bajas. Al contrario, las muestras de L. terrestris y demás especies de lombrices se separan de 
E. andrei por cambios de abundancia de OTUs que pertenecen a los filos Firmicutes (26%) que mayoritaria-
mente presenta correlaciones negativas con este eje (Tabla 1). En menor medida OTUs que pertenecen a 
los filos Actinobacteria (21%) (menos 4 OTUs que correlacionan positivamente con este eje), Acidobacteria 
(2%), bacterias sin clasificar “Unclassified” (2%) y TM7 (3%) también correlacionan negativamente con el 
eje y separan estas muestras debido a las bajas abundancias.  En el eje 2, que separa las especies de lom-
brices E. andrei y L. terrestris de las otras especies de lombrices, las muestras se separan principalmente 
por cambios en la abundancia de OTUs pertenecientes a los filos Bacteroidetes (9%) (todos los OTUs me-
nos uno que correlaciona positivamente) y los filos sin clasificar “Unclassified” (1/2 de OTUs correlacionan 
en negativo con este eje, y la otra 1/2 de OTUs en positivo) correlacionan negativamente con este eje 2. Al 
contrario el resto de filos Acidobacteria (2%), Actinobacteria (21%) (todos los OTUs menos uno correlacio-
nan positivamente con el eje), Firmicutes (3%), Proteobacteria (43%) y Cloroflexi (2%) correlacionan posi-
tivamente con el eje 2 (Tabla 2), indicando que hay un enriquecimiento del resto de especies de lombrices 
(L. friendi, D. hortensis y P. excavatus) respecto a las especies E. andrei y L. terrestris de estos OTUs. Hay 
que destacar que los OTUs que correlacionan de manera significativa son diferentes para cada eje (salvo 8 
OTUs de Proteobacteria, 5 OTUs de Bacteroidetes, 3 OTUs de Actinobacteria y uno de Firmicutes).
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Tabla 1. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA taxonómico cuantitativo 
(Bray-Curtis).
OTU ρ  de Spearman Valor de P Filo Bacteria
Otu0092 -0,45 0,042 Acidobacteria
Otu0011 0,47 0,031 Actinobacteria
Otu0031 -0,66 0,001 Actinobacteria
Otu0051 -0,63 0,002 Actinobacteria
Otu0065 -0,58 0,006 Actinobacteria
Otu0080 -0,65 0,001 Actinobacteria
Otu0089 0,54 0,012 Actinobacteria
Otu0107 0,61 0,003 Actinobacteria
Otu0110 -0,47 0,032 Actinobacteria
Otu0113 -0,60 0,004 Actinobacteria
Otu0152 0,54 0,012 Actinobacteria
Otu0282 -0,48 0,027 Actinobacteria
Otu0314 -0,45 0,039 Actinobacteria
Otu0427 -0,51 0,019 Actinobacteria
Otu0027 0,64 0,002 Bacteroidetes
Otu0029 0,73 0,001 Bacteroidetes
Otu0054 0,61 0,003 Bacteroidetes
Otu0066 0,67 0,001 Bacteroidetes
Otu0076 0,48 0,028 Bacteroidetes
Otu0095 0,53 0,013 Bacteroidetes
Otu0184 0,51 0,018 Bacteroidetes
Otu0002 -0,74 0,000 Firmicutes
Otu0013 -0,75 0,001 Firmicutes
Otu0014 -0,45 0,043 Firmicutes
Otu0023 -0,61 0,003 Firmicutes
Otu0046 -0,58 0,006 Firmicutes
Otu0047 -0,87 0,000 Firmicutes
Otu0049 -0,55 0,010 Firmicutes
Otu0061 -0,59 0,004 Firmicutes
Otu0064 -0,59 0,005 Firmicutes
Otu0083 -0,60 0,004 Firmicutes
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Otu0098 -0,57 0,007 Firmicutes
Otu0134 -0,60 0,004 Firmicutes
Otu0149 0,50 0,022 Firmicutes
Otu0171 -0,45 0,043 Firmicutes
Otu0205 -0,45 0,041 Firmicutes
Otu0384 -0,49 0,024 Firmicutes
Otu0001 0,93 0,000 Proteobacteria
Otu0003 0,85 0,000 Proteobacteria
Otu0005 0,49 0,025 Proteobacteria
Otu0006 0,92 0,000 Proteobacteria
Otu0007 0,57 0,007 Proteobacteria
Otu0008 0,76 0,001 Proteobacteria
Otu0009 -0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0020 0,73 0,000 Proteobacteria
Otu0025 0,71 0,000 Proteobacteria
Otu0028 0,74 0,000 Proteobacteria
Otu0032 -0,47 0,030 Proteobacteria
Otu0035 -0,71 0,000 Proteobacteria
Otu0041 0,57 0,007 Proteobacteria
Otu0060 0,63 0,002 Proteobacteria
Otu0075 0,50 0,023 Proteobacteria
Otu0084 -0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0091 -0,60 0,004 Proteobacteria
Otu0116 0,47 0,030 Proteobacteria
Otu0139 0,54 0,011 Proteobacteria
Otu0160 0,45 0,038 Proteobacteria
Otu0502 0,45 0,038 Proteobacteria
Otu0144 0,50 0,021 TM7
Otu0280 -0,48 0,027 TM7
Otu0243 -0,46 0,038 unclassified
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Tabla 2. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA taxonómico cuantitativo 
(Bray-Curtis).
OTU ρ  de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0190 0,49 0,023 Acidobacteria 
Otu0011 0,56 0,010 Actinobacteria
Otu0012 0,52 0,015 Actinobacteria
Otu0016 0,76 0,000 Actinobacteria
Otu0018 0,60 0,004 Actinobacteria
Otu0019 0,70 0,000 Actinobacteria
Otu0037 0,60 0,004 Actinobacteria
Otu0059 0,46 0,038 Actinobacteria
Otu0087 0,46 0,036 Actinobacteria
Otu0107 -0,58 0,006 Actinobacteria
Otu0109 0,48 0,028 Actinobacteria
Otu0305 0,51 0,018 Actinobacteria
Otu0449 0,51 0,018 Actinobacteria
Otu0027 -0,54 0,011 Bacteroidetes
Otu0029 -0,71 0,000 Bacteroidetes
Otu0066 -0,60 0,004 Bacteroidetes
Otu0095 -0,53 0,013 Bacteroidetes
Otu0179 0,51 0,019 Bacteroidetes
Otu0214 0,44 0,047 Chloroflexi
Otu0014 0,49 0,025 Firmicutes
Otu0062 0,68 0,001 Firmicutes
Otu0004 0,59 0,005 Proteobacteria 
Otu0005 0,54 0,011 Proteobacteria
Otu0008 -0,59 0,005 Proteobacteria
Otu0009 0,50 0,022 Proteobacteria
Otu0010 0,70 0,000 Proteobacteria
Otu0015 0,50 0,020 Proteobacteria
Otu0020 -0,69 0,001 Proteobacteria
Otu0022 0,51 0,017 Proteobacteria
Otu0025 -0,65 0,001 Proteobacteria
Otu0028 -0,56 0,009 Proteobacteria
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Otu0034 0,56 0,008 Proteobacteria
Otu0048 0,57 0,007 Proteobacteria
Otu0050 0,70 0,000 Proteobacteria
Otu0060 -0,62 0,003 Proteobacteria
Otu0078 0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0104 0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0139 -0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0141 0,47 0,034 Proteobacteria
Otu0152 -0,53 0,013 Proteobacteria
Otu0155 0,56 0,008 Proteobacteria
Otu0163 0,52 0,015 Proteobacteria
Otu0203 0,60 0,004 Proteobacteria
Otu0242 0,50 0,023 Proteobacteria
Otu0710 -0,48 0,027 Proteobacteria
Otu0748 0,51 0,018 Proteobacteria
Otu0053 0,57 0,007 TM7
Otu0170 0,49 0,026 TM7
Otu0180 0,52 0,016 TM7
Otu0292 0,45 0,041 TM7
Otu0181 -0,60 0,004 TM7
Otu0077 0,65 0,001 TM7
Otu0118 0,58 0,006 Unclassified
Otu0184 -0,51 0,018 Unclassified
Otu0289 -0,46 0,038 Unclassified
Otu0079 0,70 0,000 Unclassified
Otu0017 0,71 0,000 Verrucomicrobia
Otu0063 0,68 0,001 Verrucomicrobia
De manera similar, para el PCoA taxonómico cualitativo (Jaccard) podemos ver que el eje 1 separa las 
especies de D. hortensis, E. andrei y P. excavatus de las especies de lombrices L. terrestris y L. friendi. Así, 
las muestras se van a separar en el eje 1 debido principalmente a cambios en presencia de OTUs que per-
tenecen al filo Proteobacteria que mayoritariamente presenta correlaciones positivas con este eje (Tabla 
3). Por lo tanto, las muestras de las especies D. hortensis, E. andrei y P. excavatus tienen una mayor pre-
sencia de determinados OTUs que pertenecen a los filos de Proteobacteria que las muestras de las otras 
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especies de lombrices. En menor medida se encuentran la presencia de OTUs del filo Bacteroidetes y filos 
sin clasificar “Unclassified” también correlacionados positivamente con este eje, al contrario que los OTUs 
que pertenecen al filo Firmicutes que son los que mayoritariamente presenta correlaciones negativas con 
este eje (Tabla 3) y separa las muestras de L. terrestris y L. friendi del resto de especies de lombrices. 
Además, también se encuentran los OTUs de filos de Cloroflexi, Actinobacteria (todos los OTUs menos 
3 OTUs) y Acidobacteria más correlacionados negativamente con este eje que el resto de bacterias. En el 
eje 2, que separa las especies de lombrices de E. andrei y L. terrestris de las otras especies de lombrices, 
las muestras se separan principalmente por cambios en la presencia de OTUs pertenecientes a los filos 
Bacteroidetes y en menor medida Proteobacteria (aunque solo sean 8 OTUs de 42 que hay en total los que 
estén correlacionados negativamente con el eje 2 (Tabla 4).  Por el contrario, los cambios en presencia de 
los OTUs de filos Actinobacteria, TM7 (todos menos un OTUs), Acidobacteria, Firmicutes, Cloroflexi, sin cla-
sificar “Unclassified” (todos menos 2 OTUs), Verrucomicrobia y Proteobacteria (34 OTUs de 42) están más 
correlacionados negativamente con el eje 2 (Tabla 4). Hay que destacar que los OTUs que correlacionan de 
manera significativa son diferentes para cada eje (salvo un OTU de Actinobacteria, 4 OTUs de Bacteroide-
tes, 10 OTUs de Bacteroidetes y uno de TM7).
Tabla 3. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA taxonómico cualitativo 
(Jaccard).
OTU ρ  de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0092 -0,56 0,008 Acidobacteria
Otu0205 -0,44 0,044 Acidobacteria
Otu0031 -0,70 0,004 Actinobacteria
Otu0044 -0,51 0,017 Actinobacteria
Otu0051 -0,66 0,001 Actinobacteria
Otu0065 -0,51 0,019 Actinobacteria
Otu0080 -0,66 0,001 Actinobacteria
Otu0087 -0,46 0,036 Actinobacteria
Otu0089 0,50 0,021 Actinobacteria
Otu0107 0,64 0,002 Actinobacteria
Otu0113 -0,59 0,005 Actinobacteria
Otu0160 0,45 0,038 Actinobacteria
Otu0280 -0,45 0,039 Actinobacteria
Otu0027 0,67 0,001 Bacteroidetes
Otu0029 0,74 0,000 Bacteroidetes
Otu0054 0,68 0,001 Bacteroidetes
Otu0066 0,65 0,001 Bacteroidetes
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Otu0076 0,51 0,019 Bacteroidetes
Otu0095 0,58 0,006 Bacteroidetes
Otu0243 -0,46 0,038 Chloroflexi 
Otu0002 -0,65 0,001 Firmicutes
Otu0013 -0,70 0,000 Firmicutes
Otu0023 -0,73 0,000 Firmicutes
Otu0046 -0,62 0,003 Firmicutes
Otu0047 -0,86 0,000 Firmicutes
Otu0049 -0,67 0,009 Firmicutes
Otu0061 -0,60 0,004 Firmicutes
Otu0064 -0,65 0,002 Firmicutes
Otu0083 -0,73 0,000 Firmicutes
Otu0090 -0,49 0,025 Firmicutes
Otu0093 -0,44 0,043 Firmicutes
Otu0098 -0,57 0,007 Firmicutes
Otu0134 -0,65 0,002 Firmicutes
Otu0140 -0,45 0,042 Firmicutes
Otu0384 -0,54 0,013 Firmicutes
Otu0427 -0,51 0,019 Firmicutes
Otu0001 0,86 0,000 Proteobacteria
Otu0003 0,83 0,000 Proteobacteria
Otu0006 0,90 0,000 Proteobacteria
Otu0007 0,70 0,000 Proteobacteria
Otu0008 0,79 0,000 Proteobacteria
Otu0009 -0,51 0,020 Proteobacteria
Otu0020 0,73 0,000 Proteobacteria
Otu0025 0,65 0,002 Proteobacteria
Otu0028 0,79 0,000 Proteobacteria
Otu0032 -0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0035 -0,76 0,000 Proteobacteria
Otu0041 0,64 0,002 Proteobacteria
Otu0043 0,45 0,039 Proteobacteria
Otu0060 0,59 0,005 Proteobacteria
Otu0084 -0,60 0,004 Proteobacteria
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Otu0091 -0,56 0,008 Proteobacteria
Otu0120 -0,44 0,048 Proteobacteria
Otu0139 0,58 0,005 Proteobacteria
Otu0149 0,56 0,008 Proteobacteria
Otu0152 0,58 0,005 Proteobacteria
Otu0192 -0,50 0,023 Proteobacteria
Otu0229 -0,48 0,031 Proteobacteria
Otu0282 -0,46 0,039 Proteobacteria
Otu0502 0,45 0,038 Proteobacteria
Otu0710 0,46 0,038 Proteobacteria
Otu0184 0,48 0,026 unclassified
Tabla 4. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA taxonómico cualitativo 
(Jaccard).
OTU ρ  de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0214 0,44 0,047 Acidobacteria
Otu0012 0,51 0,017 Actinobacteria
Otu0016 0,68 0,001 Actinobacteria
Otu0019 0,61 0,003 Actinobacteria
Otu0037 0,45 0,041 Actinobacteria
Otu0107 -0,50 0,020 Actinobacteria
Otu0159 -0,45 0,039 Actinobacteria
Otu0181 0,61 0,003 Actinobacteria
Otu0186 0,51 0,019 Actinobacteria
Otu0029 -0,64 0,002 Bacteroidetes
Otu0066 -0,56 0,008 Bacteroidetes
Otu0076 -0,48 0,028 Bacteroidetes
Otu0095 -0,53 0,013 Bacteroidetes
Otu0211 0,62 0,003 Chloroflexi
Otu0163 0,51 0,019 Firmicutes
Otu0242 0,51 0,018 Firmicutes
Otu0257 0,56 0,008 Firmicutes
Otu0296 0,51 0,018 Firmicutes
Otu0187 0,51 0,019 Firmicutes
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Otu0005 0,66 0,001 Proteobacteria
Otu0007 0,47 0,033 Proteobacteria
Otu0008 -0,55 0,011 Proteobacteria
Otu0009 0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0010 0,47 0,030 Proteobacteria
Otu0015 0,60 0,004 Proteobacteria
Otu0020 -0,63 0,002 Proteobacteria
Otu0025 -0,53 0,013 Proteobacteria
Otu0028 -0,54 0,011 Proteobacteria
Otu0034 0,67 0,001 Proteobacteria
Otu0039 0,52 0,016 Proteobacteria
Otu0043 0,62 0,003 Proteobacteria
Otu0045 0,61 0,003 Proteobacteria
Otu0048 0,71 0,000 Proteobacteria
Otu0050 0,81 0,000 Proteobacteria
Otu0055 0,51 0,018 Proteobacteria
Otu0060 -0,58 0,005 Proteobacteria
Otu0072 0,54 0,010 Proteobacteria
Otu0073 0,49 0,023 Proteobacteria
Otu0074 0,62 0,002 Proteobacteria
Otu0078 0,67 0,001 Proteobacteria
Otu0097 0,51 0,018 Proteobacteria
Otu0102 0,48 0,026 Proteobacteria
Otu0104 0,70 0,000 Proteobacteria
Otu0123 0,65 0,002 Proteobacteria
Otu0124 0,61 0,003 Proteobacteria
Otu0127 0,51 0,019 Proteobacteria
Otu0130 0,71 0,000 Proteobacteria
Otu0135 0,51 0,019 Proteobacteria
Otu0139 -0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0141 0,65 0,001 Proteobacteria
Otu0142 0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0151 -0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0154 0,47 0,033 Proteobacteria
Otu0160 0,51 0,019 Proteobacteria
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Otu0162 0,44 0,044 Proteobacteria
Otu0237 0,44 0,048 Proteobacteria
Otu0254 0,60 0,004 Proteobacteria
Otu0357 0,51 0,019 Proteobacteria
Otu0442 -0,45 0,039 Proteobacteria
Otu0486 0,45 0,038 Proteobacteria
Otu0487 0,48 0,027 Proteobacteria
Otu0053 0,61 0,004 TM7
Otu0178 0,47 0,032 TM7
Otu0249 0,51 0,018 TM7
Otu0280 0,52 0,016 TM7
Otu0569 0,51 0,018 TM7
Otu0179 -0,68 0,001 TM7
Otu0077 0,52 0,015 TM7
Otu0118 0,58 0,005 Unclassified
Otu0150 0,53 0,014 Unclassified
Otu0156 0,57 0,007 Unclassified
Otu0182 -0,51 0,018 Unclassified
Otu0353 0,51 0,018 Unclassified
Otu0363 -0,45 0,039 Unclassified
Otu0250 0,51 0,018 Unclassified
Otu0079 0,54 0,012 Unclassified
Otu0017 0,62 0,003 Verrucomicrobia
Otu0206 0,46 0,038 Verrucomicrobia
2.4.3.2 Cambios en la β-diversidad filogenética de las comunidades bacteria-
nas de las deyecciones de las diferentes especies de lombrices de tierra. Análisis 
cuantitativo (weighted Unifrac) y cualitativo (unweighted Unifrac). Análisis de 
los cambios por PCoA, tests AMOVA y correlaciones entre matrices de OTUs y 
ejes de los PCoA.
Como se puede observar en las figuras 11 (PCoA cuantitativo) y 12 (PCoA cualitativo) las comunidades 
bacterianas de las deyecciones de las distintas especies de lombrices tienen diferente estructura (cuan-
titativo) y composición (cualitativo) a nivel filogenético. De hecho existen diferencias significativas entre 
las comunidades bacterias de las deyecciones de las distintas especies de lombrices (Lumbricus friendi, 
Lumbricus terrestris, Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis y  Perionyx excavatus) comiendo estiércol de 
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caballo, tanto a nivel cuantitativo (teniendo en cuenta la abundancia de las bacterias) (AMOVA F
 4,16 
= 
7,11 P<0,001) (Figura 11), como a nivel cualitativo (presencia/ausencia de bacterias; AMOVA, F 
4,16
= 1,95 P 
<0,001) (Figura 12). Además, sobre la AMOVA realizada sobre las abundancias de comunidades de bac-
terias a nivel filogenético existen diferencias significativas en todas las comparaciones por pares excepto 
en las especies P. excavatus y L. friendi, AMOVA F 
1,4
= 1,73 P=0,088 y L. terrestris y L. friendi, AMOVA F 
1,4
=1,47, P= 0,317. También sobre la AMOVA realizada sobre las medidas de presencia de las comunidades 
bacterianas a nivel filogenético encontramos que existen diferencias significativas en todas las pruebas 
por pares excepto entre P. excavatus y L. friendi, AMOVA F 
1,4
= 1,47, P= 0,094; entre D. hortensis y L. friendi; 
AMOVA F 
1,4
= 1,43, P= 0,057 y entre L. friendi y L. terrestris, AMOVA F 
1,4
=1,08, P= 0,198.
Para realizar los análisis de correlación a nivel filogenético se aplicó el comando corr.axes, que necesita 
una tabla de OTUs (en nuestro caso la tabla rarefaccionada) y los valores de las puntuaciones de cada una 
de nuestras muestras en cada uno de los ejes del PCoAs (Tabla 5 y Tabla 6; Tabla 7 y Tabla 8). Se realizó 
un análisis de correlación para cada medida utilizada: Unifrac Weigthed (cuantitativa) y Unifrac Unwei-
gthed (cualitativa) a partir de los respectivas matrices de componentes principales basadas en árboles 
filogenéticos. 
Figura 11. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad filogenética cuantitativa de las comunidades bac-
terianas presentes en las deyecciones de las especies de lombriz de tierra Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris, Ei-
senia andrei, Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus alimentadas con una misma dieta de estiércol de caballo.
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Así, para el PCoA filogenético cuantitativo (Unifrac Weigthed) podemos ver que el eje 1 separa las es-
pecies de L. terrestris del resto de especies de lombrices. Así, las muestras se van a separar en el eje 1 
debido principalmente a cambios en abundancias de OTUs que pertenecen a los filos Firmicutes (22,8%), 
Actinobacteria (15,78%) que correlacionan negativamente con el eje 1 (Tabla 5). Y en menor medida, las 
abundancias de los filos de bacterias Cloroflexi (4,5%), TM7(2%), Acidobacteria (2%) y sin clasificar “Unclas-
sified” (2%) que se correlacionan negativamente con el eje. Al contrario, los OTUs de los filos Proteobac-
teria (40,35%), Bacteroidetes (12,28%) y Flavobacteria (1,7%) están correlacionados positivamente con el 
eje 1.  En el eje 2, las muestras de las especies de lombrices E. andrei y L. terrestris se separan del resto de 
lombrices por cambios de abundancia debidos a los OTUs de los filos de bacterias Bacteroidetes (16,39%) 
(todos los OTUs menos uno) que correlacionan negativamente con este eje 2 (Tabla 6). En contra, se 
encuentran que las abundancias de los OTUS de filos de Proteobacteria (29,50%), Actinobacteria (22,9%), 
Firmicutes (10%), TM7 (8,1%), Verrucomicrobia (6,5%) y sin clasificar “Unclassified” (3,2%) se correlacionan 
positivamente con este eje. Hay que destacar que los OTUs que correlacionan de manera significativa son 
diferentes para cada eje (salvo 2 OTU de Actinobacteria, 6 OTUs de Bacteroidetes, un OTUs de Firmicutes, 
8 OTUs de Proteobacteria y un OTUs sin clasificar “Unclassified”).
Figura 11. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad filogenética cualitativa de las comunidades bacteria-
nas presentes en las deyecciones de las especies de lombriz de tierra Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris, Eisenia 
andrei, Dendrobaena hortensis y Perionyx excavatus alimentadas con una misma dieta de estiércol de caballo.
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Tabla 5. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA filogenético cuantitativo 
(Unifrac Weigthed).
OTU p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0092 -0,46 0,034 Acidobacteria
Otu0031 -0,63 0,002 Actinobacteria
Otu0051 -0,63 0,002 Actinobacteria
Otu0059 -0,46 0,034 Actinobacteria
Otu0065 -0,60 0,004 Actinobacteria
Otu0080 -0,65 0,001 Actinobacteria
Otu0089 0,50 0,021 Actinobacteria
Otu0107 0,64 0,002 Actinobacteria
Otu0113 -0,55 0,010 Actinobacteria
Otu0282 -0,46 0,038 Actinobacteria
Otu0027 0,71 0,000 Bacteroidetes
Otu0029 0,74 0,000 Bacteroidetes
Otu0054 0,57 0,010 Bacteroidetes
Otu0066 0,66 0,001 Bacteroidetes
Otu0076 0,51 0,018 Bacteroidetes
Otu0095 0,58 0,006 Bacteroidetes
Otu0152 0,59 0,005 Bacteroidetes
Otu0598 -0,45 0,039 Chloroflexi
Otu0002 -0,65 0,002 Firmicutes
Otu0013 -0,73 0,000 Firmicutes
Otu0014 -0,52 0,015 Firmicutes
Otu0023 -0,53 0,014 Firmicutes
Otu0046 -0,57 0,007 Firmicutes
Otu0047 -0,84 0,000 Firmicutes
Otu0049 -0,50 0,021 Firmicutes
Otu0061 -0,48 0,025 Firmicutes
Otu0064 -0,62 0,003 Firmicutes
Otu0083 -0,62 0,003 Firmicutes
Otu0098 -0,53 0,013 Firmicutes
Otu0134 -0,65 0,001 Firmicutes
Otu0384 -0,45 0,043 Firmicutes
Otu0184 0,46 0,034 Flavobacteria
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Otu0160 0,48 0,027 Proteobacteria
Otu0001 0,84 0,000 Proteobacteria
Otu0003 0,87 0,000 Proteobacteria
Otu0005 0,49 0,025 Proteobacteria
Otu0006 0,91 0,000 Proteobacteria
Otu0007 0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0008 0,71 0,000 Proteobacteria
Otu0020 0,73 0,000 Proteobacteria
Otu0025 0,70 0,000 Proteobacteria
Otu0026 0,60 0,000 Proteobacteria
Otu0028 0,70 0,000 Proteobacteria
Otu0032 -0,45 0,041 Proteobacteria
Otu0035 -0,59 0,005 Proteobacteria
Otu0041 0,54 0,011 Proteobacteria
Otu0043 0,51 0,019 Proteobacteria
Otu0060 0,66 0,001 Proteobacteria
Otu0075 0,47 0,030 Proteobacteria
Otu0084 -0,50 0,022 Proteobacteria
Otu0116 0,49 0,026 Proteobacteria
Otu0139 0,58 0,006 Proteobacteria
Otu0213 -0,50 0,021 Proteobacteria
Otu0502 0,48 0,027 Proteobacteria
Otu0896 -0,51 0,019 Proteobacteria
Otu0280 -0,46 0,039 TM7
Otu0243 -0,53 0,014 unclassified
Tabla 6. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA filogenético cuantitativo 
(Unifrac Weigthed).
OTU p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0203 0,51 0,018 Acidobacteria
Otu0793 0,46 0,038 Acidobacteria
Otu0011 0,52 0,015 Actinobacteria
Otu0012 0,63 0,002 Actinobacteria
Otu0016 0,72 0,000 Actinobacteria
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Otu0018 0,47 0,033 Actinobacteria
Otu0019 0,75 0,000 Actinobacteria
Otu0037 0,65 0,001 Actinobacteria
Otu0059 0,45 0,042 Actinobacteria
Otu0087 0,62 0,003 Actinobacteria
Otu0103 0,50 0,021 Actinobacteria
Otu0107 -0,62 0,003 Actinobacteria
Otu0111 0,49 0,024 Actinobacteria
Otu0181 -0,52 0,015 Actinobacteria
Otu0226 0,45 0,039 Actinobacteria
Otu0289 -0,46 0,038 Actinobacteria
Otu0027 -0,61 0,003 Bacteroidetes
Otu0029 -0,74 0,000 Bacteroidetes
Otu0054 -0,47 0,031 Bacteroidetes
Otu0066 -0,63 0,002 Bacteroidetes
Otu0076 -0,45 0,040 Bacteroidetes
Otu0095 -0,55 0,009 Bacteroidetes
Otu0152 -0,56 0,009 Bacteroidetes
Otu0184 -0,51 0,018 Bacteroidetes
Otu0449 0,46 0,038 Bacteroidetes
Otu0710 -0,48 0,027 Bacteroidetes
Otu0014 0,62 0,003 Firmicutes
Otu0062 0,71 0,000 Firmicutes
Otu0163 0,57 0,007 Firmicutes
Otu0242 0,48 0,026 Firmicutes
Otu0281 0,46 0,038 Firmicutes
Otu0497 0,46 0,038 Firmicutes
Otu0004 0,64 0,018 Proteobacteria
Otu0005 0,44 0,047 Proteobacteria
Otu0008 -0,65 0,001 Proteobacteria
Otu0009 0,52 0,015 Proteobacteria
Otu0010 0,69 0,000 Proteobacteria
Otu0020 -0,73 0,000 Proteobacteria
Otu0022 0,50 0,022 Proteobacteria
Otu0025 -0,68 0,001 Proteobacteria
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Otu0028 -0,62 0,003 Proteobacteria
Otu0034 0,53 0,013 Proteobacteria
Otu0048 0,45 0,040 Proteobacteria
Otu0050 0,49 0,023 Proteobacteria
Otu0060 -0,62 0,002 Proteobacteria
Otu0130 0,52 0,016 Proteobacteria
Otu0139 -0,57 0,007 Proteobacteria
Otu0276 0,45 0,039 Proteobacteria
Otu0305 0,45 0,038 Proteobacteria
Otu0748 0,45 0,038 Proteobacteria
Otu0155 0,45 0,043 TM7
Otu0170 0,50 0,022 TM7
Otu0180 0,44 0,048 TM7
Otu0179 0,45 0,040 TM7
Otu0077 0,54 0,012 TM7
Otu0118 0,47 0,030 unclassified
Otu0079 0,64 0,002 unclassified
Otu0017 0,63 0,002 Verrucomicrobia
Otu0033 0,55 0,009 Verrucomicrobia
Otu0063 0,70 0,000 Verrucomicrobia
Otu0506 0,51 0,018 Verrucomicrobia
Así, para el PCoA filogenético cualitativo (Unifrac Unweigthed) podemos ver que el eje 1 separa las espe-
cies de L. terrestris y L. friendi del resto de lombrices D. hortensis, P.excavatus y E. andrei. Así, las muestras 
se van a separar en el eje 1 debido principalmente a cambios en presencia de OTUs que pertenecen a los 
filos Firmicutes, Actinobacteria, Acidobacteria y TM7 que se correlacionan negativamente con el eje 1 (Ta-
bla 7). Por lo tanto, las muestras de las especies L. terrestris y L. friendi tienen mayor presencia de estos 
filos de bacterias que las muestras de las otras especies de lombrices. Por el contrario, la presencia de los 
filos de Proteobacteria y Bacteroidetes están más correlacionados positivamente con el mismo eje y por lo 
tanto, se encuentran separando las muestras de las especies de D. hortensis, P. excavatus y E. andrei de 
las otras dos especies de lombrices L. terrestris y L. friendi. Sobre el eje 2, podemos ver que las especies de 
D. hortensis, P. excavatus se separan de las muestras de las otras especies de lombrices por los cambios 
en presencia de OTUs que pertenecen a los filos Acidobacteria, Actinobacteria (todos los OTUs menos 2), 
Proteobacteria (todos los OTUs menos 8), TM7, Verrucomicrobia y bacterias sin clasificar “Unclassified” 
que presentan correlaciones positivas con este eje. Al contrario, los cambios en OTUs de filos Bacteroidetes 
se correlacionan negativamente con este eje (Tabla 8). Hay que destacar que los OTUs que correlacionan 
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de manera significativa son diferentes para cada eje (salvo un OTU de Actinobacteria, 8 OTUs de Bacteroi-
detes, 8 OTUs de Proteobacteria).
Tabla 7. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA filogenético cualitativo 
(Unifrac Unweigthed).
OTU p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0092 -0,54 0,011 Acidobacteria
Otu0031 -0,68 0,001 Actinobacteria
Otu0044 -0,49 0,025 Actinobacteria
Otu0051 -0,64 0,002 Actinobacteria
Otu0065 -0,45 0,038 Actinobacteria
Otu0080 -0,60 0,004 Actinobacteria
Otu0082 0,50 0,020 Actinobacteria
Otu0087 -0,44 0,047 Actinobacteria
Otu0089 0,54 0,012 Actinobacteria
Otu0107 0,63 0,002 Actinobacteria
Otu0113 -0,61 0,003 Actinobacteria
Otu0138 0,48 0,029 Actinobacteria
Otu0282 -0,51 0,019 Actinobacteria
Otu0314 -0,46 0,038 Actinobacteria
Otu0427 -0,48 0,027 Actinobacteria
Otu0027 0,64 0,002 Bacteroidetes
Otu0029 0,73 0,000 Bacteroidetes
Otu0054 0,65 0,001 Bacteroidetes
Otu0066 0,65 0,001 Bacteroidetes
Otu0095 0,51 0,019 Bacteroidetes
Otu0152 0,51 0,018 Bacteroidetes
Otu0184 0,48 0,026 Bacteroidetes
Otu0710 0,46 0,038 Bacteroidetes
Otu0002 -0,68 0,001 Firmicutes
Otu0013 -0,71 0,002 Firmicutes
Otu0014 -0,44 0,044 Firmicutes
Otu0023 -0,6 0,001 Firmicutes
Otu0046 -0,62 0,003 Firmicutes
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Otu0047 -0,82 0,000 Firmicutes
Otu0049 -0,67 0,001 Firmicutes
Otu0058 -0,55 0,010 Firmicutes
Otu0061 -0,54 0,011 Firmicutes
Otu0064 -0,61 0,003 Firmicutes
Otu0083 -0,67 0,001 Firmicutes
Otu0098 -0,55 0,010 Firmicutes
Otu0134 -0,62 0,002 Firmicutes
Otu0171 -0,57 0,007 Firmicutes
Otu0192 -0,54 0,013 Firmicutes
Otu0205 -0,46 0,034 Firmicutes
Otu0229 -0,48 0,030 Firmicutes
Otu0384 -0,54 0,012 Firmicutes
Otu0001 0,83 0,000 Proteobacteria
Otu0003 0,86 0,000 Proteobacteria
Otu0006 0,87 0,000 Proteobacteria
Otu0007 0,70 0,000 Proteobacteria
Otu0008 0,77 0,000 Proteobacteria
Otu0009 -0,50 0,023 Proteobacteria
Otu0020 0,72 0,000 Proteobacteria
Otu0025 0,65 0,002 Proteobacteria
Otu0028 0,74 0,000 Proteobacteria
Otu0032 -0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0035 -0,73 0,000 Proteobacteria
Otu0041 0,59 0,005 Proteobacteria
Otu0043 0,46 0,037 Proteobacteria
Otu0060 0,52 0,015 Proteobacteria
Otu0084 -0,63 0,002 Proteobacteria
Otu0091 -0,54 0,011 Proteobacteria
Otu0101 -0,46 0,034 Proteobacteria
Otu0116 0,45 0,043 Proteobacteria
Otu0139 0,52 0,015 Proteobacteria
Otu0147 0,46 0,038 Proteobacteria
Otu0149 0,57 0,007 Proteobacteria
Otu0280 -0,51 0,019 TM7
145
Capítulo 2
Tabla 8. OTUs que presentan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA filogenético cualitativo 
(Unifrac Unweigthed).
OTU p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0214 0,59 0,005 Acidobacteria
Otu0578 0,45 0,038 Acidobacteria
Otu0012 0,44 0,048 Actinobacteria
Otu0016 0,74 0,000 Actinobacteria
Otu0018 0,50 0,022 Actinobacteria
Otu0019 0,63 0,002 Actinobacteria
Otu0107 -0,62 0,003 Actinobacteria
Otu0181 -0,71 0,000 Actinobacteria
Otu0027 -0,52 0,016 Bacteroidetes
Otu0029 -0,74 0,000 Bacteroidetes
Otu0054 -0,47 0,033 Bacteroidetes
Otu0066 -0,66 0,001 Bacteroidetes
Otu0076 -0,48 0,028 Bacteroidetes
Otu0095 -0,55 0,009 Bacteroidetes
Otu0152 -0,56 0,008 Bacteroidetes
Otu0184 -0,51 0,018 Bacteroidetes
Otu0710 -0,45 0,039 Bacteroidetes
Otu0005 0,54 0,011 Proteobacteria
Otu0008 -0,65 0,001 Proteobacteria
Otu0009 0,58 0,006 Proteobacteria
Otu0010 0,49 0,024 Proteobacteria
Otu0015 0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0020 -0,73 0,000 Proteobacteria
Otu0025 -0,67 0,001 Proteobacteria
Otu0028 -0,62 0,003 Proteobacteria
Otu0034 0,71 0,000 Proteobacteria
Otu0039 0,47 0,030 Proteobacteria
Otu0043 0,50 0,021 Proteobacteria
Otu0045 0,55 0,010 Proteobacteria
Otu0048 0,58 0,005 Proteobacteria
Otu0050 0,82 0,000 Proteobacteria
Otu0055 0,48 0,027 Proteobacteria
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Otu0060 -0,62 0,003 Proteobacteria
Otu0072 0,51 0,017 Proteobacteria
Otu0074 0,60 0,003 Proteobacteria
Otu0078 0,67 0,001 Proteobacteria
Otu0097 0,48 0,026 Proteobacteria
Otu0102 0,50 0,021 Proteobacteria
Otu0104 0,69 0,000 Proteobacteria
Otu0123 0,61 0,003 Proteobacteria
Otu0124 0,59 0,005 Proteobacteria
Otu0127 0,48 0,028 Proteobacteria
Otu0130 0,72 0,000 Proteobacteria
Otu0135 0,50 0,021 Proteobacteria
Otu0139 -0,56 0,008 Proteobacteria
Otu0141 0,55 0,009 Proteobacteria
Otu0142 0,53 0,014 Proteobacteria
Otu0151 0,48 0,026 Proteobacteria
Otu0157 0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0160 -0,46 0,038 Proteobacteria
Otu0161 0,50 0,022 Proteobacteria
Otu0164 0,48 0,028 Proteobacteria
Otu0183 0,61 0,003 Proteobacteria
Otu0247 0,48 0,026 Proteobacteria
Otu0254 0,48 0,026 Proteobacteria
Otu0261 0,60 0,004 Proteobacteria
Otu0292 0,54 0,012 Proteobacteria
Otu0310 0,48 0,026 Proteobacteria
Otu0361 0,48 0,028 Proteobacteria
Otu0383 0,48 0,027 Proteobacteria
Otu0387 0,48 0,026 Proteobacteria
Otu0502 -0,45 0,038 Proteobacteria
Otu0775 0,48 0,027 Proteobacteria
Otu0053 0,52 0,015 TM7
Otu0155 0,49 0,025 TM7
Otu0180 0,47 0,030 TM7
Otu0217 0,46 0,036 TM7
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Otu0581 0,51 0,018 TM7
Otu0077 0,53 0,014 TM7
Otu0118 0,58 0,005 unclassified
Otu0079 0,56 0,008 unclassified
Otu0264 0,56 0,008 unclassified
Otu0017 0,59 0,005 Verrucomicrobia
Otu0255 0,48 0,026 Verrucomicrobia
2.5. Discusión
Efecto de la especie y la categoría ecológica en la composición de las bacterias intestinales de 
las distintas lombrices de tierra: anécicas (Lumbricus friendi, Lumbricus terrestris) y epigeas 
(Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis, Perionyx excavatus). Existencia de un grupo común de 
bacterias en las deyecciones de cada categoría ecológica de lombriz, independientemente de 
la especie.
En este trabajo hemos encontrado que la especie de lombriz que pertenece a una misma categoría eco-
lógica juega un papel determinante en la formación del microbioma intestinal de las lombrices de tierra, 
como se ha descrito previamente en estudios recientes con técnicas moleculares (Postma-Blaauw et al., 
2006; Thakuria et al., 2010) y que a su vez, existen diferencias en composición bacteriana entre distintas 
especies de lombrices dentro de una misma categoría ecológica como ocurre en estudios de Gómez-Bran-
dón et al. (2012), aunque con técnicas de menor resolución como son los análisis de perfiles de fosfolípidos 
de membrana PLFAs.
Por lo tanto, el factor especie de lombriz está afectando a los cambios de composición en las bacterias 
intestinales debido a la distinta filogenia de las especies de lombrices estudiadas. Solo existen estudios, 
los de Gómez-Brandón et al. (2012), donde se observan distinta microbiota intestinal debida a la especie 
o filogenia realizadas con técnicas moleculares de menor resolución como ya hemos comentado anterior-
mente. Pero debido a que esto también ocurre en estudios con otros animales, donde el factor filogenia 
sí que está estudiado a mayor nivel de resolución con técnicas de pirosecuenciación: mamíferos por Ley et 
al. (2008); abejas de la miel por Moran et al. (2011) y esponjas tropicales por Schmitt et al. (2012), pode-
mos hipotetizar que el factor especie o filogenia está afectando a los cambios de composición bacteriana 
intestinal de las lombrices de tierra. Por lo tanto, los cambios de abundancia de Bacteroidetes se deben a 
diferencias entre las especies de lombrices comiendo el mismo estiércol de caballo, donde E. andrei parece 
tener mayor abundancia de OTUs de este filo de bacterias (3%) respecto al resto de especies de lombrices 
estudiadas (L. terrestris (0%), L. friendi (0,09%), P. excavatus (0,09%) y D. hortensis (0,13%). Esta distinta 
composición en abundancia de Bacteroidetes, proporcionará a la lombriz E. andrei una distinta microbiota 
propia que la diferencia del resto, y puede hacer frente mejor a cambios ambientales o perturbaciones del 
medio, y además serán las que aporte mayor variedad de bacterias distintas a los suelos, que las otras 
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especies no tienen. Los OTUs de filos de bacterias Bacteroidetes que están relacionados con esta especie 
de lombriz E. andrei son del género Chryseobacterium que pertenecen a la Familia Flavobacteriaceae. Estas 
bacterias son conocidas ya en el intestino de distintas especies de lombrices de tierra (E. fetida, L. terres-
tris y A. caliginosa) (Byzov et al., 2009), por lo que pero no se conoce cuales pueden ser las funciones en el 
intestino a nivel de este género, aunque debido a que algunos géneros de esta familia se relacionan con 
patógenos ambientales en humanos, podríamos pensar que ocurre lo mismo en lombrices. Por otro lado, 
la distinta abundancia de Firmicutes se debe a las diferentes especies de lombrices, donde la especie L. 
terrestris parece tener mayor abundancia de OTUs de este filo de bacterias (53%) respecto al resto de es-
pecies de lombrices: L. friendi (9,6%), P. excavatus (4%), D. hortensis (5%) y E. andrei (1.4%). Esto también 
ocurre en estudios de Jolly et al. (1993), que encuentra una asociación entre las bacterias de filo Firmicutes 
y la pared intestinal de las especies de lombrices L. terrestris y O. lacteum. Además, esto también se da 
en los estudios de Byzov et al. (2009) que también encuentra que la especie L. terrestris tiene este filo de 
bacteria asociado a su tracto intestinal, más que al suelo. En los resultados obtenidos los OTUs de filos de 
bacterias Firmicutes que están relacionados con L. terrestris son del género Clostridium_sensu_stricto que 
pertenecen a la familia Clostridiaceae y el género Clostridium_ XIV que pertenece a la familia Lachnospi-
raceae, dentro del orden Clostridiales en los dos casos. Estas bacterias están implicadas en la fijación de 
nitrógeno en suelos, por lo que L. terrestris dispondrá de una mayor abundancia de estas bacterias para 
llevar a cabo de manera más eficaz la descomposición de la materia orgánica, que otras especies de lom-
brices no tienen. Además, también dispone de OTUs de filos de bacterias del género Planococcaceae_in-
certae_sedis y otros géneros sin clasificar que pertenecen a la familia Planococcaceae, orden Bacillales, 
clase Bacilli. Se desconoce que funciones pueden tener estos géneros, pero otros géneros de la misma 
familia Planococcaceae están implicados en la degradación de hidrocarburos. También, dentro de la misma 
orden Bacillales, encontramos bacterias sin clasificar tanto a nivel de familia como de género. Por último, 
existen muchos OTUs de filos de bacterias sin clasificar “Unclassified” también a nivel de clase, orden, 
familia y género. Por lo tanto, debido a que la gran mayoría de OTUs clasificados a nivel de género están 
sin clasificar dentro de Firmicutes, queda por conocer las funciones que desempeñan estas bacterias en la 
descomposición de materia orgánica y reciclado de nutrientes. 
Siguiendo con el análisis de composición, también existen diferencias en composición de abundancias 
de Planctomycetes según la especie de lombriz, donde la especie E. andrei tiene una mayor abundancia de 
este filo (35%) respecto al resto de especies estudiadas (L. terrestris (0,05%), L. friendi (0%), D. hortensis 
(0%),  P. excavatus (0,04%)). Esta especie de lombriz E. andrei  tiene mayor abundancia de OTUs del géne-
ro Phycisphaera que pertenecen a la familia Phycisphaeraceae dentro del filo Planctomycetes. Este género 
se desconoce sus funciones en el medio, por lo tanto no podemos relacionarlo con la descomposición de 
materia orgánica y reciclado de nutrientes, ni con el control de patógenos ambientales intestinales. Otros 
estudios deberían llevarse a cabo para conocer más sobre las funciones de estos géneros de bacteria.
A continuación, existen también diferencias en composición de Acidobacteria entre especies de lombri-
ces, donde la especie E. andrei tiene mayor abundancia (2,7%), respecto al resto de especies de lombrices 
(L. terrestris (0,24%); L. friendi (1,2%); P. excavatus (0,49%) y D. hortensis (0,29%)). Esta especie de lombriz, 
E. andrei está relacionada con el género dentro de este filo de Gp16, de la familia Acidobacteria_Gp16_fami-
ly_incertae_sedis, orden Acidobacteria_Gp16_order_incertae_sedis que le confiere una ventaja para llevar a 
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a cabo la descomposición de la materia orgánica mejor que las demás lombrices.
Además, volviendo al análisis de composición, existen diferente composición en abundancias de TM7 
entre especies de lombrices, donde la especie D. hortensis tiene mayor abundancia (2,5%) que el resto de 
especies estudiadas (L. terrestris (0,3%); L. friendi (1%); P. excavatus (0,4%); E. andrei (0,1%)). Esta especie 
D. hortensis está relacionada con el género TM7_genus_incertae_sedis que igual que el género Phycisphae-
ra se desconoce su función en el medio.
Finalmente, existen diferencias en composición en la abundancia de Unclassified entre las distintas 
especies de lombrices, donde la especie L. friendi tiene mayor abundancia (3%) que el resto de especies 
estudiadas (L. terrestris (1,8%); P. excavatus (1.1%); D. hortensis (1.7%) y E. andrei (0.6%). Esta especie pa-
rece estar relacionada con bacterias que se desconocen a nivel de filo, orden, clase y género, por lo tanto, 
no podemos conocer las implicaciones que tienen en la descomposición de la materia orgánica y reciclado 
de nutrientes del medio.
Por otro lado, en el análisis de composición debido al factor categoría ecológica de lombriz, en-
contramos que existen diferente abundancia de Firmicutes entre las dos categorías ecológi-
cas estudiadas (anécicas y epigeas), donde las especies de lombrices clasificadas en anécicas (L. 
terrestris y L. friendi) tienen una mayor abundancia de estas bacterias (37%) respecto a la otra cate-
goría ecológica de epigeas (D. hortensis, E. andrei y P. excavatus) que presentan un 3% de Firmicutes. 
La categoría ecológica de anécicas tiene una mayor abundancia de los géneros sin clasificar que tampoco 
están clasificados a niveles mayores de clase, orden, y familia. Estas especies anécicas utilizadas en este 
estudio están asociadas a otros géneros sin clasificar que pertenecen a la familia Planococcaceae dentro 
del orden Bacillales, clase Bacilli como ocurría en el análisis de composición debido al factor especie de 
lombriz con L. terrestris. Se piensa que esto podría esta mayor abundancia de Firmicutes podría estar más 
relacionada con la especie L. terrestris que con L. friendi dentro de la categoría ecológica de las anécicas. 
Como ya comentábamos anteriormente, esta familia está relacionada con la degradación de hidrocarburos 
durante la descomposición de la materia orgánica. Esto a su vez, también ocurre en los estudios de Byzov 
et al. (2009), donde se encuentra una asociación de esta clase de bacterias Bacilli que pertenecen al filo 
Firmicutes relacionadas con L. terrestris, y esto también queda reflejado en los estudios de Needham et 
al. (2004) donde se observa que la especie L. terrestris contiene en su medio intestinal enzimas propios 
y bacterias propias diferentes a la comida, que aunque se desconozca cuales son debido a la falta de 
técnicas apropiadas para ello, se piensa que están relacionadas con una más eficaz mineralización de la 
materia orgánica.
Por otro lado, también hay diferencias en la composición de abundancias de Proteobacteria entre las 
distintas categorías ecológicas de lombrices, donde la categoría ecológica de epigeas tiene una mayor 
abundancia de este filo (62%) respecto a las anécicas (26%). Estas especies de lombrices epigeas están 
relacionadas con una mayor abundancia en el género Pseudomonas que pertenecen a la familia Pseudo-
monadaceae, orden Pseudomonadales, implicadas en la desnitrificación en ambientes anaerobios como 
es el intestino, que favorece el reciclado de nutrientes y la descomposición de la materia orgánica, a su 
vez, también se asocia con posibles patógenos ambientales. Dentro de este mismo orden de Pseudo-
monadales, encontramos el género Acinetobacter que pertenece a la familia Moracellaceae. Este género 
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está relacionado con la mineralización en suelos. Por otro lado, existe una mayor abundancia del género 
Rhodobacter y otras sin clasificar, que pertenecen a la familia Rhodobacteriaceae, orden Rhodobacteriales 
dentro de las a-proteobacteria que están más asociadas con la fijación de nitrógeno, por lo que estas bac-
terias pueden estar ayudando a las lombrices epigeas a desarrollar más eficazmente la descomposición 
de materia orgánica. Finalmente, encontramos las bacterias del género Pseudoxanthomonas y otras sin 
clasificar que pertenecen a la familia Xanthomonadaceae que están relacionados con la degradación de 
productos BTEX (benzeno, tolueno, etilbenzeno, yo-, m-, y p-xyleno) como hemos comentado anterior-
mente, más asociados con contaminación ambiental. También existen algunas bacterias de la clase 
a-proteobacteria que no están clasificadas a ninguno de los demás niveles: orden, familia y género y se 
desconoce sus funciones en el intestino y derivados de las lombrices de tierra. Por último, también existen 
cambios de composición en la abundancia de bacterias sin clasificar “Unclassified” que son diferentes 
entre la categoría ecológica de lombrices, donde las especies de lombrices que pertenecen a la categoría 
de anécicas presentan mayor abundancia (2%) respecto a las que existen en las epigeas (1%). Las especies 
anécicas tienen mayor abundancia de estas bacterias sin clasificar, por lo que se desconoce muchas fun-
ciones que podrían tener las lombrices de esta categoría con estas bacterias intestinales en la descompo-
sición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes.
En los resultados obtenidos encontramos que existen distintas abundancias en el grupo de bacterias 
comunes a cada categoría ecológica de epigeas y anécicas que en las especies por separado, como ocurre 
en otros estudios con otros animales donde se encuentran un microbioma intestinal propio debido a las 
condiciones del intestino de las especies animales estudiadas (Schmitt et al., 2012 y Moran et al., 2011). 
Por lo tanto, las características morfológicas, enzimáticas y físico-químicas del intestino de las distintas 
categorías ecológicas están creando un ambiente que selecciona unas bacterias diferentes a las que se-
lecciona la propia especie de lombriz, que se relaciona con distintos procesos digestivos que llevan a cabo 
cada categoría ecológica de lombriz con sus bacterias del grupo común en el intestino de las mismas, inde-
pendientemente de la especie. En los resultados obtenidos encontramos que existe unas abundancias de 
OTUs de filos de bacterias comunes entre las especies P. excavatus, D. hortensis y E. andrei que pertenecen 
al grupo ecológico de epigeas son: Proteobacteria (79%), Actinobacteria (16%), con contribuciones menores 
de Firmicutes (3%),  Verrucomicrobia (2%), y bacterias sin clasificar “Unclassified” (0,2%). Hay que resaltar 
que algunos de estos Filos aumentan (Proteobacteria, Actinobacteria y Verrucomicrobia) y otras disminu-
yen (Firmicutes y sin clasificar “Unclassified”), en relación a las especies de lombrices epigeas estudiadas 
por separado (D. hortensis, E. andrei y P. excavatus). Las bacterias del filo Proteobacteria que se encuen-
tran en mayor abundancia en el grupo común de epigeas pertenecen al género Acinetobacter (F. Moraxe-
llaceae), Buttiauxella (F. Enterobacteriaceae), Escherichia_Shigella (F. Enterobacteriaceae), Pseudomonas 
(F. Pseudomonadaceae), Arenimonas (F. Xanthomonadaceae), Rhodobacter (F. Rhodobacteraceae), Bre-
vundimonas (F. Caulobacteraceae), Phenylobacterium (F. Caulobacteraceae),  algunas sin clasificar dentro 
de la Familia Burkholderiales_incertae_sedis y dentro de δ-proteobacteria bacterias sin clasificar y dentro 
de las a-proteobacteria bacterias sin clasificar de la familia Bradyrhizobiaceae, que pertenecen al orden 
Rhizobiales y otras sin clasificar dentro del mismo orden, y finalmente bacterias sin clasificar dentro de las 
a-proteobacteria. Muchos de estos géneros están implicados en la fijación de nitrógeno atmosférico, mi-
neralización de suelos, solubilizadoras de fosfato (PSB) que dan fosfato monobásico a las plantas y otras 
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que se usan para controlar patógenos ambientales. Por otro lado, las bacterias del filo Actinobacteria que 
se encuentran en mayor abundancia en el grupo común de epigeas son del género Microbacterium y otras 
sin clasificar (F. Microbacteriaceae), Nocardioides, Aeromicrobium, y otras sin clasificar (F. Nocardioida-
ceae), Demequina (F. Demequinaceae), Arthrobacter (F. Micrococcaceae) y finalmente muchas sin clasificar 
dentro del orden Acidomicrobiales. El género Arthrobacter es conocido por degradar pesticidas en suelos 
que podría favorecer el mantenimiento de la calidad de suelos y su fertilidad, pero le resto estas más 
relacionados con patógenos ambientales. El papel de las lombrices epigeas en el control de patógenos 
ambientales está así determinado.
Siguiendo con el análisis del grupo de bacterias comunes en epigeas, encontramos que también existen 
abundancia de bacterias del filo Verrucomicrobia que están asociadas con el género Luteolibacter y otras 
bacterias desconocidas sin clasificar. No se conoce mucho sobre las funciones de este género pero se 
encuentra asociado a suelos. Por otro lado, los géneros que se encuentran dentro del grupo de bacterias 
comunes en epigeas que pertenecen al filo más reducido de Firmicutes son: Clostridium_XI (F. Peptos-
treptococcaceae), Clostridium_sensu_stricto (F. Clostradiaceae) y Planoccocaceae_incertae_sedis y otras sin 
clasificar (F. Planococcaceae dentro del orden Bacillales, clase Bacilli). Y por último, también se encuentran 
muchas bacterias desconocidas sin clasificar del nivel de filo hasta género, de las cuales quedaría por 
descubrir cuáles son sus implicaciones en la descomposición de materia orgánica y reciclado de nutrientes, 
como del control de patógenos ambientales de los suelos. Esto pone de manifiesto el papel de las epigeas 
donde la propia morfología y características físico-químicas del intestino permite el establecimiento en 
todas las especies de la misma categoría de unas bacterias intestinales comunes que pueden llevar a cabo 
sus propios procesos digestivos durante la descomposición de materia orgánica y reciclado de nutrientes, 
mejorando así, la calidad y fertilidad de los suelos. Esto a su vez, puede favorecen el vermicompostaje de 
los estiércoles ganaderos, concretamente del estiércol de caballo, de los que se alimentan las lombrices 
epigeas ya que estas lombrices son las más aptas para realizar este proceso por sus hábitos alimenticios 
y por otras características que presenta esta categoría ya conocidas ampliamente en otros estudios de 
vermicompostaje (Edwards, 1988; Domínguez, 2004; Edwards y Dominguez, 2004).
Por otro lado, las abundancias de OTUs de filos de bacterias comunes entre las especies L. terrestris 
y L. friendi que pertenecen al grupo ecológico de anécicas son: Firmicutes (43%), Actinobacteria (28%), 
Proteobacteria (25%), TM7 (12%), Verrucomicrobia (3%), Unclassified (0,83%) y Acidobacteria (0,15%). Unos 
filos de bacterias aumentan (Firmicutes (43%), Actinobacteria (28%), TM7 (12%) y Verrucomicrobia (3%)) 
y otras se reducen o desaparecen (Proteobacteria (25%), Unclassified (0,83%), Acidobacteria (0,15%),  Clo-
roflexi (0%) y Planctomycetes (0%)) en comparación a las especies anécicas por separado (L. terrestris y 
L. friendi) que pertenecen a la misma categoría. Hay que resaltar que existen algunas bacterias comunes 
en composición a las epigeas como Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria y Verrucomicrobia pero que 
se encuentran en mayor abundancia en las anécicas como es el caso de los filos como Firmicutes, Acti-
nobacteria y Verrucomicrobia. Esto ocurre en los estudios de Thakuria et al. (2010), aunque debido a la 
técnica utilizada de menor resolución, solo consiguen distinguir el filo Firmicutes y bacterias sin clasificar 
“Unclassified” en relación a la pared intestinal de las lombrices anécicas (L. terrestris y L. friendi). Por lo 
tanto, los resultados obtenidos aportan un mayor conocimiento a los grupos comunes de bacterias que 
se encuentran asociadas a esta categoría ecológica de lombrices anécicas, ya que tenemos más filos re-
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lacionados con estas lombrices. Además, si clasificamos las bacterias del grupo común a anécicas a nivel 
de género obtenemos que dentro del filo Proteobacteria, existen una gran variedad de géneros asociados 
a esta categoría ecológica de lombriz como Pseudomonas (F. Pseudomonadacea), Acinetobater (F. Mo-
raxellaceae), Buttiauxella (F. Enterobacteriaceae), Xanthomonas (F. Xanthomonadaceae), Rhodobacter (F. 
Rhodobacteraceae), Aeromonas (F. Aeromonadaceae), Devosia (F. Hypomicrobiaceae), Kaistia (F. Rhizo-
biaceae), Brevundimonas (F. Caulobacteraceae), Phenylobacterium (F. Caulobacteraceae), Acetobacter (F. 
Acetobacteraceae), Myxococcales sin clasificar, δ-proteobacteria y β-proteobacteria sin clasificar y muchas 
a-proteobacterias de distinta Familia como: Rhodobacteriaceae, Beijerinkiaceae y Bradyrhizobiaceae sin 
clasificar a nivel de género. Muchos de estos géneros están implicados en la fijación de nitrógeno atmos-
férico, solubilizadoras de fosfato (PSB) que dan fosfato monobásico a las plantas y otras que se usan para 
controlar patógenos ambientales.
Por otro lado, encontramos mayor abundancia del filo Firmicutes que son del género Clostridium  y sin 
clasificar (F. Clostridiaceae), Clostridium_XIV y otras sin clasificar (F. Lachnospiraceae), Clostridium_XI (F. 
Peptostreptococcaceae), Clostridium_III  y sin clasificar (F. Ruminococcaceae) y muchas sin clasificar a nivel 
de familia y género dentro del orden Clostridiales. Además, también se encuentran en mayor abundancia 
dentro del grupo de bacterias comunes a anécicas las del filo Actinobacteria. Los géneros más destacados 
son: Lefsonia, Arthrobacter y sin clasificar (F. Microbacteriaceae), Aeromicrobium, Nocardioides (F. Nocar-
dioidaceae), Demequina (F. Demequinaceae), Microbacterium (F. Microbacteriaceae), Mycobacterium (F. 
Mycobacteriaceae) y otros sin clasificar dentro del orden Acidimicrobiales, Propionibacteriaceae y Streptos-
porangiaceae. Todos estos géneros están relacionados con patógenos ambientales o con la degradación 
de pesticidas como en el caso de Arthrobacter, por lo que se relaciona este género con la bioremediación de 
pesticidas en suelos. También, encontramos que están en mayor abundancia dentro del grupo común en 
anécicas el filo TM7, donde se pueden encontrar todas las bacterias son: TM7_order_incertidae_sedis. Este 
filo no aparece en el grupo común de bacterias en las epigeas, pero se conoce que se encuentra distribuido 
en ambientes variables, entre ellos el suelo.
Por lo tanto, el factor especie o filogenia de lombriz está afectando a los cambios de composición bac-
teriana del intestino y modifica el microbioma intestinal  manteniendo unas bacterias específicas en el in-
testino de cada especie de lombriz estudiada (E. andrei, L. terrestris, P. excavatus y D. hortensis), menos en 
la especie L. friendi que parece no tener una mayor abundancia de bacterias en relación al resto de especies 
de lombrices. A su vez, también observamos que existe diferencias en composición bacteriana entre cate-
gorías ecológicas (anécicas y epigeas) debido a su distinta morfología y características físico-químicas del 
sistema digestivo de las especies de lombrices que llevan a cabo procesos digestivos diferentes. Pero, ni 
las diferencias en composición bacteriana intestinal entre las especies, ni las diferencias entre categorías 
ecológicas oscurecen una tendencia clara que existe en el intestino de las lombrices dentro de  una misma 
categoría ecológica. Los mecanismos que están manteniendo estas relaciones bacteria-lombrices dentro 
de la misma categoría ecológica tienen una tendencia clara a mantenerse por selección natural debido a 
las características del intestino propias de cada categoría. Por lo tanto, la categoría ecológica es la que 
permite la formación de un microbioma intestinal básico dentro de cada categoría ecológica de lombrices 
(anécicas y epigeas) debido a la distinta morfología y características físico-químicas de sus respectivos 
sistemas digestivos. Estas diferencias en sus sistemas digestivos permiten el establecimiento de grupos 
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de bacterias comunes a la categoría, cuya interacción bacterias-lombrices pueden desarrollar sus propios 
procesos digestivos más eficazmente de la materia orgánica en descomposición y reciclado de nutrientes 
como ocurre en los estudios de Thakuria et al. (2010) y  Postma-Blaauw et al. (2006) y  concretamente, 
mejorará la descomposición del estiércol ganadero de caballo y su reciclado de nutrientes con el suelos al 
que se aplique como enmienda orgánica.
Cambios en la a-diversidad de las bacterias intestinales debido a las especies y su categoria 
ecológica: anécicas (Lumbricus friendi, L. terrestris), epigeas (Eisenia andrei Dendrobaena hor-
tensis, Perionyx excavatus).
El nº de OTUs de bacterias (riqueza medida con el índice Chao y Sobs) es similar en todas las muestras de 
deyecciones de las especies Lumbricus friendi, L. terrestris, Eisenia andrei Dendrobaena hortensis y Perionyx 
excavatus, a pesar de haber algunas diferencias entre las dos categorías ecológicas (anécicas y epigeas) 
en el índice de Chao que confiere una mayor riqueza a las especies de lombrices de la categoría ecológica 
de anécicas que a  las epigeas. La equidad y abundancia (diversidad medida con los índices Simpson y 
Shannon-Wienner) también, independientemente de la especie y de la categoría ecológica estudiadas. 
Sin embargo, a pesar de que las comunidades bacterianas no difieren en a-diversidad (diversidad local), 
cada especie tiene un número de OTUs propios como podemos observar en el análisis de composición con 
el diagrama de Venn (Figura 4 y 5). Así, en el grupo de bacterias comunes a las especies epigeas (figura 
4) encontramos 216 OTUs solo aparecen en la especie P. excavatus, 323 OTUs solo están en la especie 
D. hortensis y 192 OTUs en la especie E. andrei. Lo mismo pasa con las bacterias comunes a las especies 
anécicas (figura 5) donde encontramos 201 OTUs solo aparecen en la especie L. friendi y 197 OTUs que solo 
aparecen en la otra especie L. terrestris. 
El paso del estiércol de caballo por los intestinos de las distintas especies según su categoría ecoló-
gica (anécicas y epigeas) produce deyecciones con la misma a-diversidad (taxonómica y filogenética), 
independientemente de la especie, aunque en términos de riqueza, existen algunas diferencias entre las 
categoría ecológica estudiadas medidas con el índice de Chao. Ya que la especie no es un factor que estén 
influyendo en una diferente riqueza, pero posiblemente si que lo sea la categoría ecológica, se piensa que 
esta misma riqueza a nivel de la a-diversidad dentro de cada especie clasificada en su categoría ecológica 
correspondiente (anécicas y epigeas) podría ser mantenida por las condiciones similares del intestino que 
comparten las distintas especies de lombrices de categorías diferentes. Por lo tanto, existen unas con-
diciones en los intestinos de todas las lombrices que son particulares a la categoría ecológica de lombriz, 
que permite el establecimiento de bacterias igualmente ricas entre las distintas especies de lombrices que 
pertenecen a la misma categoría.  En cambio, en términos de diversidad  a nivel de a-diversidad, ni la es-
pecie, ni la categoría ecológica, parecen estar influyendo en los cambios de filos de bacterias tras su paso 
por el intestino de las lombrices. Es decir, en términos de diversidad, existen unas condiciones generales, 
que permiten mantener unas bacterias igualmente diversas dentro del intestino, de todas las especies 
de lombrices estudiadas. Esto beneficiará a las lombrices de distinta especie y categoría ecológica porque 
dispondrá de un microbioma intestinal básico que podrá recuperarse por igual a los cambios ambientales 
tales como la exposición a patógenos, variaciones en la fuente de alimento, y/o componentes tóxicos que 
aparezcan en el medio en el momento. Esta ausencia de efecto de los factores especie y categoría ecoló-
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gica de lombriz en los cambios de a-diversidad permitirá que las lombrices dispongan de un microbioma 
intestinal básico que pueda mantenerse estable frente a cambios ambientales, permitiendo a cada espe-
cie de lombriz por igual, desempeñar más eficazmente las funciones relacionadas con la descomposición 
de la materia orgánica y reciclado de nutrientes del medio.
Además, ya que tampoco hay cambios a nivel de a-diversidad filogenética, no hay bacterias más 
adaptadas dentro de cada especie, ni de cada categoría ecológica por lo que no comparten una histo-
ria evolutiva común las bacterias con ninguna especie de lombriz en particular, ni con ninguna categoría 
ecológica en particular. Por lo tanto, los resultados obtenidos en a-diversidad filogenética no nos permi-
ten establecer relaciones entre las historias evolutivas de las bacterias con las especies o las categorías 
ecológicas a las que pertenecen, sin poder predecir que esta igual riqueza y diversidad de bacterias del 
microbioma intestinal básico se vaya a mantener en un futuro.
Cambios de la β-diversidad debido a las especies de lombrices y a sus categorias ecológicas: 
anécicas (Lumbricus friendi, L. terrestris) y epigeas (Eisenia andrei, Dendrobaena hortensis, 
Perionyx excavatus).
En cambio, sí encontramos que existen cambios en la β-diversidad bacteriana debidos a las especies de 
lombrices (L. friendi, L. terrestris, P.excavatus, D. hortensis y E. andrei) alimentadas con estiércol de caballo. 
Estos cambios en estructura (cuantitativo) como composición (cualitativo) de las comunidades bacteria-
nas aparecen tanto a nivel taxonómico como a nivel filogenético.
Los cambios en taxonomía nos dicen qué bacterias hay y los cambios filogenéticos nos dicen si son filo-
genéticamente distintas, es decir, reflejan la historia evolutiva de estos OTUs, con sus posibles adaptacio-
nes para sobrevivir en cada especie de lombriz. Se han encontrado resultados similares en otros animales 
como en las abejas de la miel Moran et al. (2011) en las que por análisis de pirosecuenciación encuentran 
diferencias en composición y diversidad de bacterias entre especies de abejas de distintas familias y en-
tre avispas y abejas que llevaron a la adquisición de distinta dieta desde carnívora (avispas) a herbívora 
(abejas de la miel) debido a la especialización de estas bacterias intestinales a las distintas especies de 
abejas que permitieron desarrollar nuevas capacidades a las abejas para explorar nuevos recursos del me-
dio (una nueva dieta). Esto también ocurre en otros estudios de Schmitt et al. (2012), donde también se 
realiza un análisis de diversidad con la técnica de pirosecuenciación 454. En estos estudios se encuentra 
que existen diferencias entre bacterias de distintas especies de esponjas mediterráneas, y existe una alta 
similaridad entre filogenia de esponjas y sus bacterias. A estas diferentes bacterias entre especies de 
esponjas se le llama bacterias variables y especializadas a las que solo se encuentran  en una especie de 
esponja. Además, esto también ocurre en estudios de Byzov et al. (2009) donde con análisis filogenético 
del gen 16S rRNA, se encuentra que las distintas especies de lombrices E. fetida, A. caliginosa y L. terrestris 
tienen diferente diversidad de bacterias que son diferentes a las que existen en suelos y deyecciones, aun-
que debido a que las muestras son de bacterias cultivables, se está descartando una amplia información 
existente de las bacterias no cultivables que podrían aparecer en estas muestras. También en estudios 
de Thakuria et al. (2010) se realiza un análisis de diversidad y composición bacteriana del gen 16S con 
ribotipos reamplificados por PCR-ARISA de las paredes intestinales de L. terrestris, L. friendi, A. caliginosa 
y A. longa, donde se encuentra diferencias en abundancia de bacterias entre las especies de lombrices de 
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distinta categoría ecológica. 
Los factores que están afectando a los cambios en β-diversidad taxonómica y/o filogenético de bac-
terias pueden ser diferentes debido a las medidas utilizadas (cuantitativas y/o cualitativas) (Lozoupone 
et al., 2007). Como estudiamos dos factores (especie y categoría ecológica de lombriz) en este análisis de 
diversidad, podemos encontrar que diferentes factores estén influyendo a una medida y/o a otra, que a 
su vez, estarán implicados de distinta manera en los principios ecológicos que gobiernan los procesos de 
cambio de diversidad o diversificación entre bacterias y las especies de lombrices estudiadas en el presen-
te (a nivel taxonómico) y en el pasado (a nivel filogenético). 
Los resultados obtenidos de los cambios en β-diversidad de bacterias a nivel taxonómico, nos da in-
formación de lo que hay en un momento puntual y de los factores que están influyendo en ese punto. Es 
decir, en este caso, el factor especie está influyendo en los cambios de diversidad bacteriana intestinal de 
la actualidad y genera unos patrones de diversidad bacteriana característicos según la distribución de bac-
terias de las deyecciones de las distintas especies de lombrices, que a su vez, al pertenecer a distinta cate-
goría ecológica podemos relacionar este mismo efecto con el efecto de la categoría ecológica de lombrices. 
Estos cambios puntuales nos informan de que en el intestino existen unas condiciones particulares que 
promueven importantes eventos de diversificación debidos al factor especie de lombriz y en algunos casos 
se relacionan con la categoría ecológica. En los casos que se relacionan con la categoría ecológica podemos 
observar la aparición de nuevas bacterias por el cambios morfológicos, enzimáticos y/o fisico-químicos en 
el sistema digestivo de las distintas especies de  lombrices que permiten su mantenimiento. Ya que en el 
intestino de las lombrices existen cambios de β-diversidad entre especies de lombrices, esto nos informa 
de que existen distintos patrones de diversidad asociados a las mismas ya que las bacterias presentan di-
ferentes requerimientos nutricionales y solo las más capaces de explotar los recusos del medio aparecerán 
en este, es decir, los intestinos de las distintas especies de lombrices, son puntos de cambio que da lugar a 
diferentes procesos de especiación o diversificación de bacterias intestinales. Por lo tanto, los cambios de 
diversidad bacteriana a nivel de β-diversidad taxonómica entre especies de lombrices distintas que comen 
el mismo estiércol de caballo, están dándonos información del reemplazo de bacterias que hay en el medio 
intestinal de cada especie de lombriz y su distribución según la misma, donde la distinta mocrfología del 
sistema digestivo de las especies de lombrices, que a su vez, depende de la categoría ecológica, podría 
estar dirigiendo los procesos de diversificación hacia la generación de nuevas especies de bacterias dentro 
del intestino de las mismas y la formación de patrones de diversidad bacteriana en la actualidad.
Por lo tanto, los resultados obtenidos a nivel de diversidad taxonómica analizada con medidas cuanti-
tativas (Bray-Curtis) nos informan de que cada especie de lombriz que come el mismo estiércol de caballo 
cambia la abundancia de OTUs que pertenecen a diferentes Filos. En los resultados obtenidos de corre-
lación con el análisis de componentes principales (PCoAs) encontramos que las altas abundancias de los 
OTUS de Filos de bacterias que pertenecen a Proteobacteria están más correlacionados con las especies 
de E. andrei que con el resto de especies de lombrices. De igual manera, las altas abundancias de los OTUs 
que pertenecen al filo de bacteria Firmicutes está más correlacionada con la especie L. terrestris que con 
el resto de especies de lombrices. Además, encontramos que existen cambios en abundancia de Bacte-
roidetes que separa dos especies de lombrices E. andrei y L. terrestris del resto de especies de lombrices. 
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Y finalmente, encontramos que las bajas abundancias de los OTUs de filos de bacterias Actinobacteria, 
Acidobacteria, Cloroflexi y Firmicutes estan más correlacionadas con el resto de especies de lombrices: 
L. friendi, D. hortensis y P. excavatus. Estos cambios de abundancias de ciertos Filos de bacterias están 
implicados en los fenómenos de colonización e invasión de bacterias en el intestino que dependen de la 
especie de lombriz estudiada que genera los patrones de diversidad bacteriana actuales de las bacterias 
más dominantes en el intestino. Para que esto pase, debe existir variabilidad de especies de lombrices 
en el medio con distintas bacterias asociadas, para que cada tipo de bacteria pueda colonizar mejor unas 
especies u otras por las condiciones del intestino de las mismas. Estas bacterias que mejor colonicen el in-
testino de las especies de lombrices dependerán a su vez, de las condiciones del intestino de las lombrices, 
y de su filogenia, que solo permitirán establecerse a las bacterias que aporten mayores capacidades a las 
lombrices. Además, las especies de lombrices tienen que ser abundantes en un medio, aumentando así, 
las posibilidades de ciertos OTUs de Filos de bacterias las colonizen por transmisión vertical (en el caso de 
bacterias que sean adquiridas de generación en generación dentro de las mismas especies de lombrices) 
ya que ha habido una especialización en el intestino de las mismas.
Por lo tanto, si las especies de lombrices son variadas y abundantes en el medio, estos Filos de bacterias 
diferentes entre especies de lombrices se encontrarán en abundancia dentro y tras el paso por el intestino 
de las distintas especies de lombrices, y esto ocurrirá cuando las especies de lombrices se encuentren 
distribuidas en un mismo medio (en este caso, estiércol de caballo). Así pues, según los datos obtenidos 
la combinación de las distintas especies estudiadas (L. terrestris, L. friendi, D. hortensis, E. andrei y P. ex-
cavatus) en el estiércol de caballo, permitirá el establecimiento de una microbiota propia en cada especie 
de lombriz, donde aumentará la colonización de bacterias Proteobacteria, en E. andrei que en el resto de 
especies de lombrices; la colonización de bacterias Firmicutes aumentarán en L. terrestris en relación al 
resto de especies de lombrices; la colonización de Bacteroidetes aumentarán en E. andrei y L. terrestris 
por igual respecto al resto de especies de lombrices. Así, se generan distintos patrones de diversidad 
bacteriana intestinal asociadas a las distintas especies de lombrices. Al existir diferencias significativas 
entre especies de lombrices en la β-diversidad bacteriana intestinal, existe un reemplazamiento de las 
abundancias de ciertos OTUs de Filos de bacterias por otros cuando hay cambios de abundancia y varia-
bilidad de especies de lombrices en el medio. Estos distintos patrones de diversidad actual que pueden 
estar favoreciendo a las distintas especies de lombrices durante la descomposición de la materia orgánica 
y reciclado de nutrientes, ya que existe colonización de nuevas bacterias propias en un momento puntual 
según la abundancia y variabilidad presente de otras especies de lombrices.
Si analizamos los resultados a nivel taxonómico con las medidas cualitativas de presencia (coeficiente 
de Jaccard), nos informan también de que cada especie de lombriz que come el mismo estiércol de caballo 
cambia la presencia de OTUs que pertenecen a diferentes Filos. En los resultados obtenidos de correla-
ción con el análisis de componentes principales (PCoAs) encontramos que la presencia de los OTUS de 
Filos de bacterias que pertenecen a Proteobacteria están correlacionados con las especies de lombrices D. 
hortensis, P.excavatus y E. andrei respecto al resto de especies de lombrices. Por otro lado, la presencia de 
Firmicutes está más correlacionada con las muestras de L. terrestris y L. friendi. A su vez, los OTUs de filos 
de Bacteroidetes están correlacionados con las especies de lombrices E. andrei y L. terrestris que separan 
estas muestras del resto de especies de lombrices. Si nos centramos en las implicaciones de esta medida 
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de presencia, observamos que ciertos OTUs de filos de bacterias son característicos de especies de una 
misma categoría ecológica. Es decir, que existe una restricción de unas bacterias con unas especies de 
lombrices determinadas, aunque no en todos los casos se da por categoría ecológica y parece depender 
del tipo de bacteria estudiada. Es decir, estos cambios de presencia de ciertas bacterias debido a la cate-
goría ecológica de lombrices están implicados en fenómenos de sustitución e inmigración de endemismos 
propios de cada categoría ecológica que estan en los intestinos de las distintas categorías de lombrices 
(anécicas y epigeas) disponibles para la lombriz en la actualidad, lo que provoca reemplazamientos de la 
presencia de unas bacterias por otras en el intestino cuando estas especies se combinan con otras de otra 
categoría ecológica. Así pues, según los datos obtenidos la combinación de las distintas especies estu-
diadas (L. terrestris, L. friendi, D. hortensis, E. andrei y P. excavatus) en el estiércol de caballo, permitirá 
el establecimiento de una microbiota propia que podrían ser debido a la distinta morfología del sistema 
digestivo de cada categoría ecológica de lombriz donde, donde se dará la presencia de las bacterias Pro-
teobacteria en las especies de lombrices epigeas que no se dará en la otra categoría ecologica; también la 
presencia de bacterias Firmicutes se dará en las especies de lombrices anécicas que no se dará en las epi-
geas y la presencia de Bacteroidetes está más relacionada con dos especies de distinta categoría ecológica 
(E. andrei y L. terrestris) que con el resto de especies de lombrices  (D. hortensis, P.excavatus y L. friendi). 
Este reemplazamiento de presencia de OTUs de Filos de bacterias según la especie y categoría ecológica 
de lombrices en los intestinos de las lombrices de tierra pueden generar patrones de diversidad bacteriana 
determinados que aporten mayor diversidad a los suelos, debido a que estas bacterias no estarán presen-
tes si las especies de lombrices o categorías ecológicas concretas no están. Esto pone de manifiesto el 
papel de las distintas especies y categorías ecológicas de las mismas en los cambios de diversidad de bac-
terias intestinales, que a su vez, están implicadas en la descomposición de la materia orgánica y reciclado 
de nutrientes del suelo, y estiércoles ganaderos.
Por otro lado, analizar los cambios en β-diversidad bacteriana a nivel filogenético entre especies que 
comen el mismo estiércol de caballo, nos informa del origen de estas diferencias encontradas en los pa-
trones de diversidad bacteriana asociadas al intestino y  deyecciones  las distintas especies de lombrices 
debido a las mismas y a su vez, nos informa de las historias evolutivas paralelas de las distintas bacterias 
mejor adaptadas con sus especies de lombrices diferentes (L. terrestris, L. friendi, D. hortensis, E. andrei 
y P. excavatus) que se dieron en el intestino de las lombrices de tierra por un mismo origen común de las 
bacterias con estas especies de lombrices de tierra.
Por los resultados obtenidos existen cambios de β-diversidad filogenética entre las especies de lom-
brices que generan patrones de diversidad bacteriana actuales entre  las especies de lombrices que han 
seguido la historia evolutiva de las especies de lombrices y en el caso de patrones de diversidad generados 
entre categorías ecológicas, siguen la historia evolutiva de los distintos procesos digestivos que llevan 
a cabo las especies de lombrices que tienen los mismo habitos alimenticios. Estas historias evolutivas 
diferentes según el factor analizado, pueden estar convegiendo por las mismas condiciones del intestino 
de todas las lombrices de tierra, favoreciendo el mantenimiento de estos cambios de diversidad en la 
actualidad debido a una mejor adaptación de las bacterias a las especies o categorías ecológicas estu-
diadas y prediciendo que ocurrirá de la misma manera con más seguridad en un futuro. También a modo 
general, nos permite conocer los mecanismos que se establecieron en el pasado, es decir, las interacciones 
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que ocurrieron durante la formación del microbioma intestinal por los cambios de bacterias debido a las 
especies de lombrices que están sometidas a un proceso de adaptación donde las bacterias que mejor 
explotaron los recursos de sus respectivos intestinos fueron dirigidas por una fuerza mayor de selección 
natural a ocupar estos medios.
Por lo tanto, los resultados obtenidos a nivel de diversidad filogenética analizada con medidas cuanti-
tativas (weighted Unifrac) nos informan de que cada especie de lombriz que come el mismo estiércol de 
caballo cambia la abundancia de OTUs que pertenecen a diferentes Filos. Según los resultados obtenidos 
con el análisis de componentes principales (PCoAs), las abundancias de OTUs de Filos de bacterias mejor 
adaptadas y que separa las especies L. terrestris del resto de especies de lombrices son: Firmicutes. El 
resto de especies de lombrices D. hortensis, E. andrei, P. excavatus y L. friendi se separan de L. terrestris 
por la mayor abundancia de Proteobacteria, Bacteroidetes y Flavobacteria. A su vez, la abundancia en los 
OTUs de filos de bacterias TM7, Verrucomicrobia, Actinobacteria y otros sin clasificar separan las muestras 
de E. andrei y L. terrestris del resto de especies de lombrices. En algunos casos separan las muestras por 
las bajas abundancias, y en otros casos  por ser mayores al resto de especies de lombrices. En todos los 
casos, los distintos OTUs de filos de bacterias están mejor adaptados a unas especies de lombrices que a 
otras, por lo que en este análisis filogenético no encontramos que haya diferencias en diversidad bacte-
riana mejor adaptada entre categorías ecológicas estudiadas. Es decir, los cambios de β-diversidad entre 
especies de lombrices a nivel filogenético sobre las medidas cuantitativas (abundancia) nos informan que 
ciertos OTUs de Filos de bacterias fueron los que primero colonizaron el intestino por una mayor abundan-
cia de especies de lombrices y una mayor variedad de especies en un mismo medio, estiércol de caballo 
que permitió la selección natural de OTUs de filos de bacterias propias de cada especie de lombriz, que 
colonizaron primero los intestinos de las mismas debido a su mayor competencia en el medio intestinal 
de las distintas especies de lombrices. Así pues, según los datos obtenidos la combinación de las distintas 
especies estudiadas (L. terrestris, L. friendi, D. hortensis, E. andrei y P. excavatus) en el estiércol de caballo, 
permitirá el establecimiento de una microbiota propia en cada especie de lombriz, donde aumentará la 
colonización de bacterias Firmicutes mejor adaptadas a la especie L. terrestris que al resto; a su vez, au-
mentará la colonización de bacterias Proteobacteria, Bacteroidetes y Flavobacteria mejor adaptadas a las 
especies de lombrices E. andrei, D. hortensis, L friendi y P.excavatus que a L. terrestris y finalmente aumen-
tará la colonización por su mayor abundancia de las bacterias Actinobacteria y por su menor abundancia 
de las bacterias TM7, Verrucomicrobia y sin clasificar que estarán mejor adaptadas a las especies E. andrei 
y L. terrestris. Así pues se estarán generando patrones de diversidad en el pasado, por la mejor adaptación 
de estas bacterias a sus especies de lombrices, que se mantendrán en el presente con más seguridad y se 
puede predecir que también ocurrirá en el futuro. Esto pone de manifiesto el papel de las distintas espe-
cies de lombrices en la formación de un microbioma intestinal básico debido a las primeras colonizaciones 
realizadas por estas bacterias en sus respectivas especies de lombrices,que a su vez, estarán implicadas 
en los mecanismos que se establecen entre bacterias y lombrices y explican los procesos de adaptaciones 
de las bacterias con los intestinos de las distintas especies de lombrices. Estos mecanismos a su vez, esta-
rán siendo mantenidos para desarrollar una más eficaz descomposición de la materia orgánica y reciclado 
de nutrientes en los suelos.
Por otro lado, los resultados los resultados obtenidos a nivel de diversidad filogenética analizada con 
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medidas cualitativas (Unifrac UnWeigthed) nos informan de que cada especie que come el mismo estiércol 
de caballo cambia la presencia de OTUs que pertenecen a diferentes Filos. Según los resultados obtenidos 
con el análisis de componentes principales (PCoAs), la presencia de OTUs de Filos de bacterias: Firmicutes, 
Actinobacteria, Acidobacteria y TM7 están separando las muestras de las especies L. terrestris y L. friendi 
que con el resto de especies de lombrices. También, se encuentran  los OTUs de bacterias Proteobacteria 
y Bacteroidetes que separan las muestras de D. hortensis, E. andrei y P. excavatus del resto de especies de 
lombrices. Esto muestra una tendencia de las distintas especies de la misma categoría ecológica epigeas 
a tener unos OTUs de bacterias distintas mejor adaptados a su misma categoría ecológica que a la otra 
categoría de anécicas. Por otro lado, se encuentran que la presencia de OTUs de los filos Protebacteria, 
Verrucomicrobia y otras sin clasificar que están más relacionados con las especies P. excavatus y D. hor-
tensis que con el resto de especies de lombrices. Por otro lado, la presencia de OTUs de Bacteroidetes se 
encuentra separando las muestras de L. friendi, L. terrestris y E. andrei del resto de especies de lombrices. 
Esto puede llevar a la conclusión de que existen también efecto de la especie de lombriz en la presencia de 
OTUs de filos de bacterias mejor adaptadas a las mismas, y no solo depende de la categoría ecológica. Po-
siblemente, se piensa que la presencia de Bacteroidetes en la combinación de las dos especies de lombrices 
anécicas (L. terrestris y L. friendi) con una especie epigea E. andrei  sea debido  más a la aportación de la 
misma especie epigea E. andrei que presenta estos OTUs de bacterias en sus intestinos, ya que también se 
encuentran estos OTUs de bacterias presentes en todas las demás especies epigeas. Estos OTUs podrían 
llevar a mantenerse en el intestino de las distintas especies de lombrices por las condiciones del mismo y 
en el caso de ciertos OTUs de bacterias también se piensa que son matenidos por los distintos procesos di-
gestivos que llevan a cabo las distintas categorías ecológicas de lombrices. Así pues, pudieron mantenerse 
las distintas historias evolutivas de las bacterias con los procesos digestivos de los distintos intestinos de 
las especies de lombrices estudiadas en la actualidad, gracias a una mejor adaptación de las mismas en 
un pasado común. Los distintos patrones de diversidad generados beneficiarán a las distintas categorías 
ecológicas de lombrices manteniendose en el intestino por la mejor adaptación de ciertas bacterias a los 
mismos, aportando mayor diversidad de bacterias a los medios donde vivan debido a que son bacterias 
que solo se encontarán en los suelos debido a las especies de lombrices de una misma categoría ecológica 
y no a la otra. Todo esto pone de manifiesto el papel importante de la lombriz en los procesos biológicos de 
descomposición de materia orgánica y reciclado de nutrientes que en este contexto, tiene mayor implica-
ción que a nivel taxonómico, ya que nos permite predecir que estos procesos biológicos se mantendrán en 
un futuro siempre que la lombriz disponga de los distintos estiércoles ganaderos de los que se alimenta.
2.6. Conclusión.
En conclusión, aunque existen diversos estudios con diversas técnicas moleculares con lombrices donde 
el factor dieta está afectando a la composición y diversidad bacteriana del microbioma intestinal de las 
lombrices como ocurre en estudios de Egert et al.,2004; Knapp et al., 2009; Nechitaylo et al., 2010; Furlong 
et al., 2002) y también otros con análisis de menor resolución, análisis de fosfolípidos de membrana (PL-
FAs) (Gómez-Brandón et al., 2011, 2012) también los corroboren, no existe estudios donde se establezca 
con claridad cuál es el impacto del factor especie y su categoría ecológica de lombriz sobre los cambios de 
composición y diversidad bacterianas que puedan estar modificando más eficazmente la materia orgánica 
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y reciclado de nutrientes del medio. Y a su vez, sus implicaciones al aumentar la calidad y fertilidad de los 
mismos, controlando los patógenos ambientales del entorno de las lombrices. Además, por los resultados 
obtenidos podemos determinar que existen diferencias significativas en composición y en β-diversidad 
bacteriana en las deyecciones de las distintas especies de lombrices estudiadas debidas al factor especie, 
pero también a su categoría ecológica (anécicas y epigeas). Hay que destacar que no todos los filos de 
bacterias son afectados por igual, y existen más filos afectados por las especies que por las categorías 
ecológicas a las que pertenecen, donde algunos filos que son afectados por las especies, también lo son 
entre categorías ecológicas como Firmicutes y otros filos de bacterias sin clasificar “Unclassified”. A pesar 
de esto, existe un filo de bacteria Proteobacteria que solo es afectado por la categoría ecológica de lombri-
ces, siendo más abundantes en epigeas que en anécicas.
En los resultados obtenidos en β-diversidad bacteriana, según la medida utilizada y el nivel analizado 
(taxonómico y filogenético) tenemos que un factor está afectando más que otro, lo que nos explica la 
aparición de distintos patrones de diversidad en los intestinos de las distintas especies de lombrices, 
cuyas implicaciones dependerán de cómo afecte cada factor sobre las distintas medidas cuantitativas 
(abundancia) y cualitativas (presencia) a ciertos OTUs clasificados en Filos de bacterias. Esto nos permiten 
conocer qué factores afectan a las interacciones de las bacterias dentro de cada especie de lombriz y su 
mantenimiento por las condiciones propias de los intestinos, morfología, características físico-químicas 
y enzimáticas distintas al medio que lo rodea, que llevan a cabo procesos digestivos distintos según la 
categoría ecológica de lombrices estudiadas (anécicas y epigeas).
Que estos cambios de diversidad bacteriana en los intestinos de las distintas especies de lombrices 
no se den a nivel de diversidad a nivel a-diversidad, pero si a nivel de β-diversidad debido a la especie 
tiene implicaciones importantes en los procesos biológicos que llevan a cabo las lombrices y las bacterias 
intestinales. Por un lado, ni el factor especie, ni categoría ecológica están influyendo en términos de di-
versidad a nivel a (ni taxonómicamente, ni filogenéticamente) en el diverso microbioma intestinal de las 
distintas especies de lombrices estudiadas (L. friendi, L. terrestris, E. andrei, P. excavatus y D. hortensis), 
debido a que todas las deyecciones de las distintas especies de lombrices estudiadas son igual diversas en 
bacterias, y pueden recuperarse por igual de las perturbaciones del medio (cambios de dietas, productos 
tóxicos, patógenos,etc). A su vez, como existen algunas diferencias en riqueza (a nivel a taxonómico, pero 
no filogenético) de bacterias dentro de cada categoría ecológica de lombriz medida con el índice Chao unos 
OTUs de bacterias igualmente ricos estarán siendo mantenidos por las distintas condiciones del intestino 
(bajo pH, falta de O
2, 
alto contenido en nutrientes) de cada categoría ecológica de lombriz. Esto pone de 
manifiesto, que los distintos sistemas digestivos de cada categoría ecológica de lombriz ejerce un control 
en el mantenimiento del microbioma intestinal básico, aunque solo sea a nivel de riqueza taxonómica. En 
general, en terminos de diversidad a nivel a (tanto taxonómica, como filogenética), ninguno de los dos 
factores influye y existe un microbioma intestinal básico que será mantenido por el intestino de todas las 
lombrices confiriéndole la ventaja de recuperarse y mantenerse en el medio cuando cambie su entorno por 
perturbaciones ambientales como exposición de patógenos o componentes tóxicos o cambios en dietas, 
independientemente de la especie de lombriz y categoría ecológica a la que pertenezcan. Así pues, esto 
pone de manifiesto, el papel importante de los intestinos de las lombrices de tierra durante descompo-
sición de la materia orgánica y el reciclado de nutrientes. Por otro lado, las diferencias encontradas entre 
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especies y sus categorías ecológicas a nivel β diversidad bacteriana nos informan de existe un reemplaza-
miento de bacterias en el intestino de la lombriz debido a las especies diferentes que se estudian y a su 
vez, a su diferente categoría ecológica (anécicas: L. terrestris y L. friendi); epigeas (E. andrei, P. excavatus y 
D. hortensis) cuando están presentes en un mismo medio, en concreto, estiércol de caballo. Debido a que 
se encuentra una clara tendencia por categoría ecológica de lombriz a nivel de β-diversidad taxonómica y 
filogenética analizada con las medidas de presencia encontramos se piensa que existirán unas bacterias 
que son diferentes (posiblemente mutualismos propios de cada categoría ecológica) que podrán aportar 
mayor diversidad al microbioma intestinal básico de las especies de lombrices de una misma categoría 
ecológica por separado. Que estos cambios de bacterias sea a nivel filogenético, tiene mayores implicacio-
nes, debido a que el factor categoría ecológica de lombrices estará implicado en una mayor adaptación de 
bacterias presentes en los intestinos de las distintas especies de lombrices, que favorecerán los procesos 
digestivos de las distintas categorías ecológicas (anécicas y epigeas) ya que asegurarán que se manten-
gan estas relaciones bacterias a su categoría ecológica determinada en el tiempo. Por lo tanto, existe una 
historia evolutiva común entre la presencia de ciertos filos de bacterias y una particular categoría ecológica 
debido a los hábitos alimenticios distintos de las distintas especies de lombrices estudiadas. Y referente 
a los cambios encontrados a nivel de β-diversidad taxonómica y filogenética pero con la medida de abun-
dancia, encontramos qué el factor especie de lombriz está afectando más que la categoría ecológica estu-
diada. Es decir, debido al factor especie se puede explicar mejor, los fenómenos de invasión o colonización 
en el intestino de las bacterias que tengan más capacidades para establecerse primero en el intestino de 
las distintas especies de lombrices durante la formación del microbioma intestinal básico de cada una. Es 
decir, según la abundancia de especies que se encuentren viviendo en un medio y su variabilidad, tendre-
mos que unas especies serán más propensas a ser colonizadas primero por unas bacterias que por otras, 
y podría deberse a la genética de la propia especie o su filogenia que la diferencia del resto de especies 
de lombrices, y permita esta asociación bacteria-lombriz. A su vez, al ser estos cambios de diversidad 
bacteriana a nivel filogenético, podemos establecer que estas relaciones bacterias-especie de lombrices 
originaron el microbioma intestinal básico de las lombrices y se mantendrán por su mejor adaptación en 
un pasado a las distintas especies de lombrices en un futuro. Esto pone de manifiesto el papel de las 
lombrices en la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes, a su vez que en el control 
de patógenos ambientales, debido a que la especie de lombriz es la causante del origen de un microbioma 
intestinal básico en las lombrices. Si analizamos los cambios de composición bacteriana intestinal en las 
mismas especies de lombrices, encontramos que también existen diferencias en composición debidas a 
las especies y a las categorías ecológicas, pero estas diferencias no parecen oscurecer una clara tendencia 
a mantenerse un grupo de bacterias comunes dentro de cada categoría ecológica de lombriz (anécicas y 
epigeas) debido a las diferencias morfológicas, enzimáticas o fisico-químicas que podrían tener las distin-
tas categorías ecológicas. Esto ya se observaba en los estudios de Gómez-Brandón et al. (2012) en relación 
a las especies de lombrices de la categoría ecológica de epigeas y en estudios con otros animales donde se 
encuentran también grupos de bacterias intestinales asociados a la distinta morfología del intestino de 
los animales (Schmitt et al., 2012 y Moran et al., 2011). Este mantenimiento de un microbioma intestinal 
básico en cada categoría ecológica de lombriz (anécicas y epigeas) estará explicando los mecanismos que 
regulan los procesos de convergencia adaptativa en los intestinos de estas especies de lombrices, donde 
los procesos de selección natural pueden estar favoreciendo el establecimiento de un distinto microbioma 
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intestinal en cada categoría ecológica de lombriz que les permita desarrollar distintos procesos digestivos 
más relacionados con sus hábitos alimenticios que con las relaciones filogenéticas de las especie de lom-
briz estudiada con las bacterias. Esto a su vez, estará permitiendo una más eficaz descomposición de la 
materia orgánica y reciclado de nutrientes del suelo, igual que el control de ciertos patógenos ambientales 
en los estiércoles ganaderos de caballo. 
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3.1. Introducción
El vermicompostaje se define como un proceso de biooxidación, degradación y estabilización de la mate-
ria orgánica, a través de la acción conjunta de algunas lombrices de tierra y microorganismos, mediante 
el que se obtiene un material final estabilizado, homogéneo, rico en nutrientes y de granulometría fina 
denominado vermicompost (Domínguez 2004). Uno de los beneficios más importantes del vermicom-
postaje de residuos orgánicos derivados de explotaciones agropecuarias es el uso de su producto final, 
vermicompost, como  enmienda o fertilizante orgánico de alta calidad (Marinari et al., 2000; Lazcano 
et al., 2011; Aira y Domínguez, 2011) que puede mejorar la salud de los suelos donde se aplica (Sinha et 
al., 2010, 2012; Gómez-Brandón et al., 2010; Prabhat et al., 2011; Gopal et al., 2012; Pathma et al., 2012) 
principalmente por su alto contenido en humus (Atiyeh et al., 2002; Canellas et al., 2002; Arancon et al., 
2003) y la estabilización (bacteriológicamente hablando) de la materia orgánica que aporta a los suelos 
(Edwards y Fletcher, 1988). Por lo tanto, el vermicompostaje es una buena alternativa para el tratamiento 
de los residuos orgánicos, en particular el estiércol de cerdo, que son acumulados en las granjas porcinas 
generando en muchas ocasiones problemas ambientales  (Gómez-Brandón et al., 2013). Se conoce que 
los vermicompost son sustratos ricos en comunidades microbianas diferentes donde se encuentran hon-
gos, bacterias y actinomicetos (Chaoui et al., 2003). En estos sustratos las bacterias forman una fracción 
importante que permiten la estabilización del residuo orgánico durante la descomposición de la materia 
orgánica y reciclado de nutrientes del mismo como ocurre en estudios de Suhane et al. (2007), Yasir et al. 
(2009), Vivas et al. (2009) y Busato et al. (2012). Según estos estudios, muchas de estas bacterias son 
bacterias beneficiosas estimuladas por la presencia de las lombrices como: fijadoras de nitrógeno (Azoto-
bacter, Rhizobium, Nitrobacter) y solubilizadoras de fosfato, las cuales pueden favorecer una más eficaz 
descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes en los estiércoles y en los suelos donde se 
apliquen como enmienda orgánica.
Las lombrices interaccionan con los microorganismos durante la descomposición de la materia orgánica 
y en particular llevan a cabo los procesos de vermicompostaje, en dos fases: una activa y otra fase de 
maduración. La fase activa sucede en los procesos asociados al paso de materia orgánica en descompo-
sición a través de sus intestinos (PAIs) (efectos directos de las lombrices de tierra) que incluyen todas 
las modificaciones que los microorganismos y la materia orgánica en descomposición sufren durante ese 
tránsito (Domínguez et al., 2010). Estas modificaciones incluyen los procesos intrínsecos de digestión y 
asimilación, la homogeneización del sustrato ingerido y la reducción del tamaño de partícula tras el paso 
por la molleja, incrementando así la superficie disponible para el ataque microbiano; incluyen también la 
producción de moco y sustancias excretadas como la urea y el amonio, que constituyen una fuente de nu-
trientes fácilmente asimilables para los microorganismos (Lavelle et al., 1995). En la fase de maduración, 
donde los microorganismos son los principales descomponedores de la materia orgánica y las lombrices de 
tierra pasan a un segundo plano afectando indirectamente a estos cambios bacterianos, se dan los pro-
cesos de envejecimiento y mezclado de materiales modificados por las lombrices (deyecciones) con otros 
sustratos orgánicos no modificados por ellas, también favorecen los cambios de biomasa microbiana en 
el producto final de estos procesos de maduración, el vermicompost, a lo largo del tiempo (Parthasarathi 
y Ranganathan, 2006). 
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Las relaciones existentes entre la biomasa microbiana y la actividad microbiana por la interacción entre 
las lombrices y las comunidades bacterianas en el vermicompostaje tienen importantes implicaciones 
en la estabilización de los residuos ganaderos. Todos los estudios realizados con técnicas tradicionales 
coinciden en que durante las primeras etapas del proceso de vermicompostaje se favorece un aumento de 
actividad microbiana por las lombrices de tierra E. andrei y E. fetida (Aira y Domínguez, 2009; Domínguez 
y Aira, 2010; Aira et al., 2010; Gómez-Brandón et al., 2011a, 2011b, 2012) aunque en algunas ocasiones 
no existen diferencias significativas entre las dos especies en la actividad microbiana (Aira et al., 2009). 
Además, dependiendo de la especie de lombriz estudiada estos cambios en actividad microbiana están 
asociados a un aumento de biomasa microbiana, en el caso de E. fetida (Aira y Domínguez et al., 2009; Aira 
et al., 2010) y en otros casos con una reducción biomasa microbiana, en el caso de E. andrei (Gómez-Bran-
dón et al., 2011a, 2011b, 2012). Por otro lado, con las mismas técnicas, se ha estudiado que durante la fase 
de maduración en el proceso de vermicompostaje se favorece una reducción de biomasa por igual entre 
distintas especies de lombrices empleadas (E. andrei, E. fetida y E. eugeniae) comiendo el mismo estiércol 
de cerdo (Aira y Domínguez, 2010, 2011) y se da un aumento de la actividad microbiana que depende de 
la especie de lombriz estudiada. Según los estudios de Canellas et al. (2013) durante la estabilización del 
vermicompost en el tiempo podría mantenerse una misma biomasa bacteriana derivada de los efectos 
indirectos de la especie de lombriz E. fetida. 
Centrándonos en las primeras etapas del proceso de vermicompostaje, es decir, en los efectos directos 
de las lombrices de tierra en la descomposición de la materia orgánica, los estudios de  Gómez-Brandón 
et al. (2012) observan con análisis de perfiles de ácidos grasos PLFAS (ácidos grasos de los fosfolípidos 
de membrana) los cambios de composición microbiana  tras el paso de tres estiércoles ganaderos (vaca, 
caballo y conejo) por los intestinos de tres especies de lombrices (E. andrei, E. fetida y P. excavatus). En 
estos estudios a pesar de encontrar diferencias en composición bacteriana debidas a la dieta que comen 
las lombrices, se observa una reducción de la biomasa microbiana de las bacterias Gram positivas y Gram 
negativas en las deyecciones de las tres especies de lombrices por igual cuando comen estiércol de caballo 
y conejo. Por otro lado, de manera particular, existen algunas diferencias cuando E. andrei come estiércol 
de vaca, observándose una reducción mucho mayor de Gram positivas y Gram negativas  en sus deyeccio-
nes que no se encuentra en las demás especies de lombrices. Además, en los estudios de Gómez-Brandón 
et al. (2011a) con las mismas técnicas tradicionales  de PLFAS se analizaron los vermicompost de la especie 
E. fetida que se alimentaba de estiércol de cerdo y se observó el efecto de esta especie de lombriz sobre 
la estructura y función de las comunidades bacterianas  del estiércol de cerdo durante las distintas eta-
pas del proceso completo de vermicompostaje. En este experimento se observó una bajada de biomasa 
bacteriana y fúngica en las capas más superficiales o jóvenes del reactor que más o menos se mantenía 
hasta estabilizarse en las capas finales del proceso en relación al control. Esto concuerda con los estu-
dios anteriores, poniendo de manifiesto el papel de esta especie E. fetida en los cambios de composición 
bacteriana durante las primeras etapas del vermicompostaje. Finalmente, en este estudio, también se 
observó una reducción en la diversidad microbiana medida con el índice de diversidad Shannon-Wiener 
respecto al control sin lombriz durante las distintas etapas del proceso. En los estudios de Gómez-Bran-
dón et al. (2011b) donde también estudia el proceso de vermicompostaje en las primeras etapas del pro-
ceso, se observa que la misma especie de lombriz, E. andrei, homogeniza las comunidades bacterianas  a 
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pesar de las diferencias encontradas entre las deyecciones debido a las dietas. Se observa que existe en 
las deyecciones una reducida y activa biomasa bacteriana relacionada con el procesado de los distintos 
estiércoles por los intestinos de esta lombriz. Por lo tanto, como también ocurría con la especie E. fetida 
en los estudios de Gómez-Brandón et al. (2011a), existe un efecto de esta especie de lombriz, E. andrei en 
los cambios de composición bacteriana durante las primeras etapas del vermicompostaje. Por otro lado, 
como podemos observar en los estudios de Gómez-Brandón et al. (2011a) con la especie E. fetida, los 
vermicompost podrían presentar una composición de comunidades bacterianas más estables debido a la 
reducción de biomasa microbiana encontrada en las primeras etapas del proceso que se mantienen en las 
etapas más tardías del proceso. Así pues, los vermicompost con esta composición bacteriana más estable 
podrían favorecer la salud de los suelos donde se apliquen, favoreciendo una más eficaz descomposición 
de la materia orgánica y reciclado de nutrientes de los mismos. Otros estudios como los de Aira y Domín-
guez (2010) se han centrado en los cambios de biomasa bacteriana y actividad durante la producción de 
las deyecciones por distintas especies de lombrices (E. andrei, E. fetida y E. eugeniae) hasta la obtención 
del vermicompost, producto final del proceso. Por lo tanto, en este trabajo se puede observar los efectos 
directos e indirectos de estas lombrices durante el vermicompostaje, estudiando así, el proceso completo 
del procesado del mismo estiércol de cerdo. En este trabajo se puede observar los efectos de las lombrices 
(directos e indirectos) por separado en experimentos diferentes sobre la biomasa y actividad microbia-
na. En un experimento, se observa que aumenta la biomasa microbiana durante las primeras etapas del 
vermicompostaje en las deyecciones de E. fetida y en otro experimento, se da una bajada de biomasa 
microbiana durante los procesos de envejecimiento en los vermicompost de las tres especies de lombrices 
antes comentadas. En estos estudios se hipotetiza que podría existir una relación microorganismos-lom-
brices mutualistas (Brown et al., 2000) durante la fase de maduración, donde se dan los procesos de 
envejecimiento de las deyecciones, que se mantengan en el vermicompost, permitiendo una comunidad 
microbiana más estable y especializada que desarrollará la descomposición de materia orgánica en el sue-
lo más eficazmente. Esto también podría estar relacionado con otros estudios de Yakushev et al. (2009) 
analizados con  técnicas tradicionales, donde se evalúa la composición por la biomasa microbiana con el 
método de respiración (SIR) y la diversidad microbiana con el índice de Shannon-Wiener y el sistema de 
microplacas con distintos requerimientos nutricionales para bacterias (BIOLOG) que analiza los perfiles 
fisiológicos de composición microbiana. Estas técnicas analizan el vermicompost de distintas lombrices 
(E. andrei, A. caliginosa y A. longa) y se observa que durante la fase de maduración del proceso de ver-
micompostaje existe un establecimiento de comunidades bacterianas estrategas-r, más especializadas 
en el vermicompost de las distintas especies de lombrices. Aunque en este estudio existe efecto de las 
especies de lombrices sobre los cambios de composición y diversidad microbiana durante los procesos de 
vermicompostaje, también se observa que dependen de la naturaleza del sustrato del que se alimentan 
las mismas.
A continuación, existen estudios donde se centran en los efectos indirectos de las lombrices como los 
trabajos de  Aira y Domínguez (2011). En este trabajo se estudia  la evolución de actividad de las comunida-
des microbianas en purín de cerdo que se inocula con los vermicompost de distintas especies de lombrices 
(E. fetida, E. andrei y E. eugeniae) que comen el mismo estiércol de cerdo. En los resultados del experimen-
to todos los sustratos obtenidos del procesado de estiércol de cerdo por las distintas especies de lombri-
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ces tienen una alta actividad microbiana respecto al control sin lombrices, aunque podría haber diferen-
cias debido a la especie de lombriz estudiada. Así pues, se encuentra que hay una pequeña diferencia en 
actividad microbiana en E. andrei que es entre 22 y 42 veces mayor que en las demás especies estudiadas 
(E. fetida y E. eugeniae). Esto concuerda con otros estudios de Aira et al. (2007) los cuales encuentran que 
durante la fase de maduración, la misma especie de estudio E. fetida está afectando indirectamente a los 
cambios de biomasa y actividad bacteriana observándose una bajada de actividad microbiana durante la 
estabilización del vermicompost. Ambos resultados de los dos estudios, ponen de manifiesto el papel de 
las distintas especies de lombrices, en el aumento o reducción de actividad microbiana durante las últimas 
etapas del proceso de vermicompostaje.
Siguiendo en esta última etapa de maduración,  en estudios de Lores et al. (2006) emplearon técnicas 
tradicionales de perfiles de ácidos grasos metil-ester (FAMES) con las que analizaron el vermicompost 
de distintas especies de lombrices (E. andrei, E. eugeniae y L. rubellus) que comían tres tipos distintos 
de estiércoles (cerdo, caballo y vaca). Los resultados de este trabajo son que la microbiota inicial de cada 
residuo es transformada tras su vermicompostaje en una nueva comunidad microbiana, la cual puede 
ser discriminada en base a la especie de lombriz empleada, pero que aún se relaciona con la comunidad 
inicialmente contenida en el residuo orgánico como ocurría en los estudios de Yakushev et al. (2009). 
Este resultado indica que 1) la acción particular de una especie concreta de lombriz sobre diferentes 
substratos podría favorecer el desarrollo común de ciertos grupos de microorganismos en los diferentes 
vermicomposts originados y 2) algunos grupos microbianos autóctonos de cada substrato se conservan 
después de su vermicompostaje. En estos estudios podemos encontrar que los dos factores (dieta y 
especie de lombriz) están afectando a los cambios de biomasa microbiana y actividad en el vermicom-
postaje de los distintos estiércoles ganaderos. Estos estudios deberían acompañarse de otros análisis 
con técnicas moleculares de mayor resolución  que nos diera más información del efecto del factor 
especie de lombriz sobre cambios de composición y diversidad de bacterias concretas durante la fase de 
maduración del proceso de vermicompostaje poco estudiadas hasta ahora.
Por otro lado, con técnicas moleculares, se observan distintos aspectos de los cambios de compo-
sición y diversidad  de las comunidades bacterianas durante el vermicompostaje. Estas técnicas nos 
permiten conocer debido a la mayor resolución de la misma, qué tipo de bacterias concretas son más 
afectadas que otras por distintas especies de lombrices y por el tiempo de maduración distinto de los 
sustratos procesados por las mismas. Algunos estudios moleculares de Byzov et al. (2009) utilizan 
análisis filogenético aplicando secuenciación del gen 16 S ARNr y se centran en cambios de diversidad 
microbiana en los procesos asociados al intestino de las lombrices (PAIs), es decir, en las primeras eta-
pas del proceso de vermicompostaje. Estos estudios analizan tanto los intestinos, como las deyecciones 
de distintas especies de lombrices Aporrectodea caliginosa, Lumbricus terrestris y Eisenia fetida. Por lo 
tanto, se centran en los efectos directos de las lombrices de tierra durante la descomposición de mate-
ria orgánica del suelo, donde se encuentra nuevos filos de bacterias asociados a las distintas especies 
de lombrices que no están en el suelo. Algunos de estos filos pertenecen a la familia Aeromonadaceae, 
Comamonadaceae, Enterobacteriaceae, Flavobacteriaceae, Moraxellaceae, Pseudomonadaceae, y Sphin-
gobacteriaceae (pertenecen al filo Bacteroidetes), tan bien como  las bacterias del filo Actinobacteria. 
Otras pertenecen a los filos Proteobacteria y Bacteroidetes. Aunque en este estudio solo tenemos una 
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especie de lombriz vermicompostadora, E. fetida, este estudio nos aporta información sobre  el papel 
de las distintas especies de lombrices en el proceso de descomposición de la materia orgánica y  a 
su vez, del papel concreto de E. fetida durante los cambios de composición y diversidad microbianas 
tras el paso de materia orgánica por sus intestinos que se podrían relacionar con las primeras etapas 
del proceso de vermicompostaje. Existen algunos estudios realizados con técnicas moleculares (DGGE), 
como los de Sen y Chandra (2009) donde se ha observado que las comunidades microbianas cambian y 
evolucionan en su actividad deshidrogenasa de una forma diferente durante la fase de maduración de 
distintos estiércoles ganaderos si las comparamos con los cambios de estas enzimas en los residuos 
iniciales cuando este mismo se degrada sin lombrices. Además, se evalúan las diferencias en diversi-
dad bacteriana con microplacas de perfiles fisiológicos funcionales de bacterias (BIOLOG) e índices de 
diversidad entre compost y vermicompost de la especie de lombriz epigea Eudriulus eugeniae, donde se 
encuentra que en el vermicompost de esta lombriz existe una baja abundancia de microorganismos en 
comparación con el compost de algunos filos de bacterias durante la fase de maduración del estiércol 
ganadero. Además, se observa un aumento de actividad microbiana en los vermicompost debido al paso 
del tiempo de maduración o estabilización microbiana del sustrato. Otros estudios de Fracchia et al. 
(2006) que emplean SSCP (single-strand conformation polimorfism) o polimorfismo de conformación 
de cadena única, para amplificar con PCR el gen 16S ARNr para identificación de bacterias, encuentran 
que durante la fase de maduración del vermicompostaje de distintos estiércoles ganaderos: cerdo, vaca 
y pollo llevados a cabo por la lombriz E. fetida, el producto final de vermicompost tiene una mayor 
diversidad bacteriana (sobre todo de Gram positivos) con mayor abundancia en los filos de bacterias 
clasificadas como: Firmicutes y  Actinobacteria y una menor abundancia de Cloroflexi, Acidobacteria, 
Bacteroidetes y Gemmatimonadetes.  A nivel general, en algunos estudios moleculares como los de 
Fracchia et al. (2006), Vaz-Moreira et al. (2008), Vivas et al. (2009) y  Yasir et al. (2009),  se han analiza-
do la diversidad bacteriana a nivel taxonómico y filogenético  durante la fase de maduración del proceso 
de vermicompostaje de  esta lombriz E. fetida, donde los vermicomposts resultantes son producto de 
la transformación de diferentes residuos que aunque no son estiércoles ganaderos en todos los casos, 
se observa una misma presencia y mayor abundancia de bacterias pertenecientes a los filos bacteria-
nos Proteobacteria, Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Actinobacteria y Firmicutes. Estos filos de bacterias 
pueden estar más relacionados con las especies de lombrices que con los distintos residuos utilizados 
ya que están presentes en todos los vermicompost. Además, en los estudios de Vaz-Moreira et al. 
(2008) la mayor abundancia en Firmicutes está relacionada con el género Bacillus sp. que tiene actividad 
antimicrobiana contra Enterococcus faecalis y Staphylococcus aureus que son patógenos ambientales. 
Y en los casos de Proteobacteria, Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Actinobacteria y Firmicutes también 
pueden tener actividades antifungicas contra plagas de plantas (Yasir et al., 2009). Finalmente, en los 
estudios moleculares de Fernández-Gómez et al. (2012) que analiza con DGGE y análisis COMPOCHIP 
las comunidades bacterianas de los vermicompost de E. fetida que come distintos residuos orgánicos, 
se observa que también hay unos filos de bacterias comunes a todos los vermicompost. Estos filos de 
bacterias son también clasificados en: (a y β) Proteobacteria y Firmicutes mayoritariamente y forman 
parte de la diversidad de bacteriana de los vermicompost de esta especie de lombriz.
En general, los datos con técnicas tradicionales nos informan aunque con menor resolución que las 
170
técnicas moleculares, de la influencia de los distintos factores (especies de lombrices, sustrato o dieta 
y tiempo de maduración del sustrato procesado por las mismas) sobre los cambios de composición bac-
teriana durante el proceso de vermicompostaje. Además, a nivel general, estos cambios de composición 
bacteriana en el tiempo (desde la producción de deyecciones (producto modificado por las lombrices) 
hasta la obtención de vermicompost) que pasa de un aumento de biomasa microbiana en las deyeccio-
nes hasta su reducción y activación en el vermicompost de las lombrices podría estar relacionada con los 
cambios de diversidad bacteriana en los vermicompost, ya que no todas las bacterias son modificadas 
por igual, tras su paso por los intestinos de las lombrices y existen algunos estudios con técnicas tra-
dicionales que observan esta relación (Gómez-Brandón et al., 2011a; Sen Chandra, 2009 yYakushev et 
al., 2009). A pesar de estos hallazgos y los estudios moleculares que se han realizado para caracterizar 
molecularmente las bacterias  (Fracchia et al. (2006), Vaz-Moreira et al. (2008), Vivas et al. (2009), Ya-
sir et al. (2009) y Fernández-Gómez et al. (2012)), utilizando sobretodo muestras de vermicompost rela-
cionadas con las últimas etapas del proceso, hasta ahora no existen estudios que hayan aclarado en qué 
medida diferentes especies de lombrices modifican la (a y β) diversidad de bacterias que inicialmente 
se encuentran en el residuo orgánico y tampoco, cómo evoluciona esta microbiota durante el proceso 
de vermicompostaje completo en las distintas etapas de maduración del proceso (efectos directos e 
indirectos en el tiempo). Por esto, el objetivo de este estudio es intenta observar los cambios de com-
posición y (a y β) diversidad durante todo el proceso de vermicompostaje, es decir, en tiempos distintos 
de maduración del sustrato (desde la producción de deyecciones hasta la obtención del vermicompost 
tras el envejecimiento de las mismas en el tiempo, y el mezclado con sustrato no modificado por las 
lombrices). Y así, observar los efectos de distintas especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) que son 
biológica (Domínguez et al., 2005) y filogenéticamente distintas (Pérez-Losada et al., 2005; Domínguez 
y Pérez-Losada, 2010) sobre los cambios de composición y (a y β) diversidad a distintos niveles taxonó-
mico y filogenético durante el vermicompostaje de un mismo estiércol de cerdo. Para llevar a cabo este 
objetivo, se tuvo en cuenta que estas dos especies de lombrices de tierra Eisenia andrei (Savigny, 1826) 
y Eisenia fetida (Bouché, 1972) (Oligochaeta, Lumbricidae) son dos especies de lombrices estrechamente 
emparentadas y filogenéticamente diferentes (Pérez-Losada et al., 2005; Domínguez y Pérez-Losada, 
2010) como ya hemos comentado, que son muy utilizadas para el reciclaje de residuos orgánicos me-
diante vermicompostaje. Este uso tan extendido se debe a que estas especies de lombrices epigeas 
cuya alimentación está más relacionada con la degradación de grandes cantidades de materia orgánica 
que hay en superficie donde viven, son ubicuas con una distribución cosmopolita, con ciclos de vida cor-
tos, un rango amplio de tolerancia a la temperatura y a la humedad y un manejo relativamente sencillo 
(Domínguez, 2004). El hecho de que sean dos especies diferentes  tiene importantes implicaciones; así 
por ejemplo en los procesos de vermicompostaje es más recomendable la utilización de E. andrei que 
tiene tasas de crecimiento y reproducción más altas que E. fetida. Estudiar el efecto de estas dos espe-
cies de lombrices se hace interesante debido al hecho de ser dos especies de lombrices emparentadas 
con un mismo origen común que podrían afectar por igual o no, a los cambios de composición y diver-
sidad bacteriana (a y β) durante el vermicompostaje. Por un lado, podrían compartir algunas bacterias 
en sus intestinos por su mismo origen común, pero por otro lado, al ser dos especies distintas también 
podrían modificar de forma diferente las comunidades bacterianas de los estiércoles de cerdo tras el 
paso de los mismos por sus intestinos. Esto podría deberse a que las distintas especies de lombrices 
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han adquirido distintas bacterias durante su evolución permitiéndoles llevar a cabo de manera diferente 
la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes del estiércol inicial. A su vez, como 
son especies de lombrices con gran importancia en procesos de vermicompostaje es importante conocer 
si tienen el mismo efecto o no, sobre las comunidades bacterianas de un mismo estiércol ganadero, ya 
que esto permitirá el uso y aplicación de ambas o cada una de las especies de lombrices por separado, 
para favorecer una más eficaz descomposición de la materia orgánica y  procesos de vermicompostaje. 
Debido a otros estudios realizados con técnicas moleculares de pirosecuenciación con otros animales: 
mamíferos por Ley et al. (2008); abejas de la miel por Moran et al. (2011) y esponjas tropicales por Schmitt 
et al. (2012), donde se observan que existen cambios de composición y (a y β) diversidad bacterianas 
por efecto del factor especie o filogenia, podemos hipotetizar que el factor especie de lombriz, también 
podría estar afectando a los cambios de composición y a y β diversidad bacteriana durante el proceso de 
vermicompostaje. De esta manera, si existe efecto de la  especie de lombriz, existirá un patrón común 
de cambios en composición y diversidad en las comunidades bacterianas de las muestras de deyecciones 
y vermicompost de las distintas especies de lombrices. Además, debido a que existen algunos estudios 
donde se observan cambios de composición y diversidad bacteriana en el tiempo de procesado del sustrato 
por las lombrices de tierra, E. andrei y E. fetida (Gómez-Brandón et al., 2011a, Aira y Domínguez, 2010), 
aunque  son analizados con técnicas tradicionales de menor resolución, se espera que el tiempo influya 
en los cambios de composición y (a y β) diversidad durante los procesos de vermicompostaje de estas dos 
especies de lombrices. Finalmente, debido a las mismas condiciones de procesado del sustrato (deyec-
ciones o vermicompost) que son modificados por las distintas especies de lombrices de tierra, se espera 
encontrar una composición de bacterias básica que sea común entre los distintos tratamientos estudiados 
(deyecciones de E. andrei y E. fetida; vermicompost de E. andrei y E. fetida; deyecciones y vermicompost de 
E. andrei; deyecciones y vermicompost de E. fetida).
3.2. Material 
3.2.1. Lombrices y sustrato utilizado.
Se utilizaron las especies de lombrices de tierra Eisenia andrei y Eisenia  fetida  que se recogieron de dis-
tintos cultivos montados en la Facultad de Biología de la Universidad de Vigo en las mismas condiciones 
de temperatura (20ºC) y se mantuvieron con una misma dieta de estiércol de cerdo. El estiércol de cerdo 
se congeló a -20 ºC, para evitar posibles contaminaciones debidas a la presencia de capullos y lombrices 
en los mismos. Tras 2 días, se descongeló, se homogenizó y se almacenó a temperatura ambiente junto a 
los demás cultivos montados.
3.2.2. Diseño experimental.
Se recogieron 10 lombrices adultas de cada especie de lombriz E. andrei y E.  fetida que vivían en sus 
cultivos respectivos comiendo estiércol de cerdo y se dispusieron en placas Petri (2 especies de lombrices 
x 10 réplicas, N=20). Las placas se montaron con ¼ de estiércol y ¾ de vermicompost de cama de cada 
cultivo (este vermicompost se obtenía del respectivo cultivo donde se recogían cada especie de lombriz) y 
se almacenaron a 20ºC en la cámara de cultivo. Cada semana se le daba de comer a las lombrices en placa 
Petri el estiércol de cerdo ad libitum. 
172
3.2.3. Obtención de muestras: deyecciones y vermicompost de las lombri-
ces de tierra.
Para obtener las deyecciones, se siguió el protocolo de Gómez-Brandón et al. (2011) con algunas modifica-
ciones. Según este protocolo, tres días después de darles comida se retiraron las lombrices de sus placas y 
se lavaron 3 veces con agua destilada. Se dispuso cada lombriz en una placa Petri estéril con papel de filtro 
humedecido en su base y otro cubriendo la lombriz. Tras 24 horas a 20ºC, se recogieron las deyecciones de 
todas las lombrices con una espátula estéril y se transfirieron a tubos eppendorf de 1,5 ml. Las lombrices 
de cada especie se retiraron del papel de filtro y se volvieron a colocar en sus placas con su comida de 
estiércol de cerdo correspondiente. Desde la puesta de lombrices en placas Petri con filtros humedecidos 
hasta la recogida de deyecciones tras 24 horas a 20ºC se utilizaron las mismas condiciones de esterilidad 
dentro de la cabina de flujo anteriormente descrito. Las deyecciones de cada especie de lombriz se trans-
firieron a tubos eppendorf de 1,5 ml autoclavados con la espátula dentro de la cabina de flujo laminar 
y si la lombriz interfería en la recogida de la deyección, se utilizaban las pinzas para apartarla. Una vez 
recogidas las deyecciones en los eppendorf correspondientes, se devolvieron las lombrices a sus placas 
Petri con su estiércol de cerdo correspondiente. Esto se realizaba tras cada recogida de deyecciones para 
que las lombrices comieran otra vez estiércol de cerdo y se pudiera continuar la recogida de deyecciones 
hasta alcanzar la cantidad necesaria para la extracción de ADN (0,25 g). El vermicompost se recogió de la 
cama de los diferentes cultivos de E.andrei y E. fetida que habían recibido una misma dieta de estiércol de 
cerdo. Se recogieron 5 réplicas de cada cultivo (5 réplicas x 2 especies de lombrices, N=10). Luego, se pesó 
la cantidad de 0,25 g de una sola vez y se colocó en tubos eppendorf estériles de 1,5 ml para almacenarlos 
posteriormente.
Finalmente, los tubos eppendorf con los dos tipos de muestras (deyecciones y vermicompost) de cada 
especie de lombriz (E. andrei y E. fetida) se almacenaron a -80ºC hasta la siguiente recogida de muestra. 
En el caso de las deyecciones, este protocolo se repitió 10 veces hasta alcanzar los 0,25 g de muestra. Tras 
sacar cada vez las muestras de deyecciones del congelador a -80ºC para recoger más, se tuvo en cuenta 
que las condiciones de temperatura no cambiaran. Siguiendo a Cardona et al. (2012) se mantuvieron las 
muestras de deyecciones en hielo para evitar que se descongelaran las muestras y que se degradara el 
ADN por los cambios de congelación y descongelación. Finalmente, se almacenaron las muestras de de-
yecciones a -80ºC hasta la extracción de ADN.
3.3. Métodos
3.3.1. Extracción de ADN.
La extracción de ADN se realizó con el kit de extracción PowerSoil DNA Isolation (Mobio Laboratorios Inc., 
Carlsbad, USA) aplicando las modificaciones del protocolo del lisis del kit y el método de concentración del 
ADN del mismo explicadas en apartados anteriores del material y métodos general. Finalmente, una vez 
extraído el ADN, se almacenaron las muestras a -80ºC.
3.3.2. Pirosecuenciación del ADN.
Tras la extracción de ADN de las muestras, se realizó el siguiente análisis molecular de pirosecuenciación 
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con un volumen de 10 µl de ADN concentrado. Todas las muestras con ADN extraído fueron enviadas a 
Brigham Young University (Utah, EEUU) para ser pirosecuenciadas con un pirosecuenciador 454 Roche GS 
FLX+ Titanium. De este se obtienen los datos en archivos sff que son utilizados para posteriores análisis 
bioinformáticos con el programa MOTHUR (Schloss et al., 2009) que eliminan los posibles errores deriva-
dos de  la técnica, limpiando así el ADN de las muestras. A su vez, se utiliza este programa para analizar 
la diversidad y composición bacteriana de las muestras a niveles distintos (taxonómico y filogenético).
3.3.3 Análisis bioinformático.
Las secuencias de ADN recogidas tras el análisis de pirosecuenciación con el 454 Roche FLX+ Titanium 
fueron procesadas con las herramientas informáticas de MOTHUR (Schloss et al., 2009) para posteriores 
análisis estadísticos de la composición y diversidad de bacterias asociadas a las muestras de deyecciones 
y vermicompost de las lombrices Eisenia fetida y Eisenia andrei que comen estiércol de cerdo. Para em-
pezar, debido a la gran cantidad y tamaño de datos generados por la técnica de pirosecuenciación y a los 
errores que se pueden haber generado tras este tipo de análisis, se necesitan programas informáticos que 
reduzcan estos errores y ayuden a limpiar, agrupar, clasificar las secuencias antes de ser utilizadas para 
determinar la composición y la a y β diversidad bacteriana de la muestras de las especies de lombrices 
E. fetida y E. andrei. La herramienta informática que se utilizó para llevar a cabo este trabajo fue el pro-
grama MOTHUR (Schsloss, et al., 2009). Se redujo el error de las secuencias, se procesaron, agruparon y 
clasificaron siguiendo los pasos descritos en el material y métodos generales hasta el posterior análisis de 
composición y diversidad.
Para realizar el análisis de composición y diversidad se generaron los OTUs al 97% de similaridad y se 
clasificaron taxonómicamente. A partir de aquí realizamos una descripción de las comunidades bacteria-
nas a nivel taxonómico de Filo. Además se realizaron los análisis de composición y diversidad (a y β) tanto 
a nivel taxonómico como a nivel filogenético con medidas cuantitativas y cualitativas de las comunidades 
bacterianas intestinales (deyecciones) y sus vermicomposts (sustratos derivados de la mezcla de estas 
deyecciones con suelo no modificado por las lombrices) de las distintas especies de lombrices (E. andrei 
y E. fetida) que se alimentaba de estiércol de cerdo siguiendo el tutorial del programa MOTHUR (Schloss 
et al., 2009), como está detallado en el material y métodos general. Además, se utilizaron las secuencias 
de los archivos .fasta, .groups y .names generados por el comando trim.seqs que contenían todas las se-
cuencias de las deyecciones y vermicompost de las distintas lombrices alimentadas con estiércol de cerdo 
para generar una agrupación de estas secuencias por especies de lombrices y tiempo (tipo de muestras en 
diferentes tiempos de maduración: desde que sale del intestino en forma de deyecciones, hasta que estas 
deyecciones que son un producto modificado por las lombrices son mezcladas con la materia orgánica sin 
modificar y se forma el producto resultante vermicompost). Para realizar esta agrupación de las muestras 
de deyecciones y vermicompost de las dos especies de lombrices se utilizó el comando merge.files del 
programa MOTHUR (Schloss et al., 2009). Con los archivos generados por este comando de merge.files: 
vermicast.names, vermicast.fasta y vermicast.groups se realizaron los posteriores análisis de composi-
ción y diversidad bacteriana sobre las deyecciones y vermicompost. Se utilizaron para realizar este análisis 
distintos archivos llamados design para realizar agrupaciones según los distintos factores (un design para 
el factor tiempo: tiempo.design.txt y otro para el factor especie de lombriz: eisenias.design.txt). Y por 
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último, un design para observar cómo afecta el tipo de tratamiento distinto que empleamos y observar el 
efecto conjunto de los dos factores (deyecciones E. andrei, deyecciones E. fetida, vermicompost E. andrei 
y finalmente vermicompost E. fetida: muestrastiempo.design.txt). De este modo, se podían observar los 
efectos de los distintos factores (el factor especies y el factor tiempo) sobre los cambios de composición y 
diversidad bacteriana en las lombrices de tierra E. andrei y E. fetida. 
3.3.4. Análisis estadísticos.
Para analizar los cambios en la a-diversidad a nivel taxonómico (por OTUs) se aplicó un modelo lineal 
general (MLG) y un test a posteriori de HSD Tukey para cada índice de riqueza y diversidad. Se observó si 
existían cambios de a-diversidad en los índices de riqueza (Chao y Sobs) y diversidad (Simpson y Shan-
non–Wiener) en las comunidades bacterianas de las deyecciones y vermicompost de las distintas especies 
de lombrices (E. andrei y E. fetida) alimentadas con estiércol de cerdo debido a los distintos factores. Es 
decir, se observaron si existían cambios de a-diversidad bacteriana asociados a los factores tiempo y es-
pecie de lombriz y además, su interacción (tiempo x especie) dentro del mismo modelo lineal general con el 
programa estadístico STATISTICA (versión 10.0). Los cambios en la a-diversidad filogenética se analizaron 
con MLG y un test a posteriori de HSD Tukey sobre los valores del índice de Faith (1992) con el mismo pro-
grama STATISTICA (versión 10.0). Además, para realizar el análisis de riqueza dentro de la a-diversidad a 
nivel taxonómico se realizaron dos curvas de coleccionista donde se representaron los números de OTUs 
en función del número de secuencias acumuladas agrupadas por los factores tiempo y especie. Este aná-
lisis se realizó con el programa MOTHUR aplicando el comando collect sobre el fichero de datos generado.
Para estudiar la β-diversidad taxonómica y filogenética, se generaron matrices de distancias con índices 
cuantitativos (Bray-Curtis y weighted Unifrac) y cualitativos (Jaccard y unweighted Unifrac) que se utili-
zaron para visualizar la β-diversidad entre las muestras de lombriz en distintos tiempos (deyecciones y 
vermicompost) durante la fase de maduración de los procesos de descomposición de la materia orgánica y 
reciclado de nutrientes de dos especies de lombrices distintas (E. andrei y E. fetida). Además se realizaron 
los análisis estadísticos de AMOVAs (análisis de varianza molecular) con estas matrices para comprobar 
si la separación entre las muestras observada en los PCoAs era estadísticamente significativa. Estos aná-
lisis se realizaron con el programa MOTHUR. Además, tras el análisis de coordenadas principales (PCoAs) 
que determina las diferencias en la estructura (cuantitativo) de la comunidad bacteriana y composición 
(cualitativo) entre deyecciones y vermicompost durante la fase de maduración en los procesos asociados 
a las deyecciones de dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) se realizó un análisis de correlación. 
Este análisis se realizó para saber qué OTUs son los responsables del movimiento de las muestras en cada 
tratamiento estudiado (deyecciones de E. andrei, deyecciones E. fetida, vermicompost E. andrei y vermi-
compost E. fetida) que separarán las muestras hacia un lado u otro de los ejes (eje 1 y 2) en los análisis de 
coordenadas principales (PCoAs). El resultado es una matriz donde para cada OTU tenemos la ρ de Spear-
man (coeficiente de correlación) y el valor de significación con cada uno de los ejes. Los OTUs con valores 
de p-valor que son significativos (<0.05), tienen un peso importante dentro cada eje, lo que indica que 
muestras con esos OTUs se desplazarán en ese eje dependiendo de la abundancia y/o presencia (índices 
cuantitativos o cualitativos) de los OTUs.
Además, se realizó un análisis de composición bacteriana a nivel taxonómico para observar si exis-
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tían cambios en la composición de bacterias debido a diferencias entre especies de lombrices y si estas 
diferencias en composición bacteriana entre especies, también podían tener relación con las diferencias 
que se encuentren entre dos tipos de muestras (deyecciones y vermicompost) en el tiempo distinto de 
maduración. En el caso de que la variable dependiente (abundancia de cada filo de bacterias) fuese normal 
y homogénea se aplicó un modelo lineal general (MLG) para los dos factores (especie y tiempo) y para 
observar la interacción entre ambos (especie x tiempo). Además se realizó un test a posteriori de HSD 
Tukey con el programa estadístico STATISTICA (versión 10) para conocer qué factores (especie o tiempo) 
eran responsables de estas diferencias en abundancia de filos de bacterias en las interacciones. Cuando la 
variable dependiente (abundancia de filos de bacterias) no cumplía estos principios de homogeneidad, ni 
normalidad, se aplicó un modelo lineal generalizado (MLZ) con distribución Poisson.. La función de enlace 
elegida fue la logarítmica porque seguían esta misma distribución, sin necesidad de que los datos fueran 
normales, ni homogéneos. Para contraste de hipótesis de todos los efectos se utilizó el estadístico de X2 
de Wald e intervalo de confianza de Wald para observar si existe alguna relación entre las variables selec-
cionadas (abundancias de filos de bacterias) con los factores de contraste (especie y tiempo). Se tuvieron 
en cuenta las pruebas de goodness of fit para valorar la calidad del modelo seleccionado, utilizando el 
estadístico X2 de Pearson, cuyo valor <0.05 fue tomado de referencia para considerar los datos significati-
vamente bien ajustados al modelo elegido. Cada análisis se realizó relacionando un filo de bacterias con el 
tiempo y especies de lombrices distintas estudiadas Este modelo lineal generalizado MLZ se realizó con el 
programa estadístico STATISTICA (v. 10).
3.4. Resultados
3.4.1. Composición de bacterias a nivel taxonómico de Filo en las deyeccio-
nes y vermicompost de las lombrices de tierra E. andrei y E. fetida y existen-
cia de un grupo de bacterias comunes entre todas las deyecciones y vermi-
compost de las dos especie de lombriz de tierra estudiadas.
Por los resultados obtenidos podemos confirmar que dependiendo de los filos de bacterias existen dife-
rencias entre deyecciones y vermicompost de las dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) debidas 
al tiempo transcurrido durante la fase de maduración de deyecciones y la formación del vermicompost 
durante los procesos de vermicompostaje (Figura 1). Además, por otro lado, también existen filos de bac-
terias cuyas abundancias presentan diferencias significativas debido al tiempo y en algunos pocos filos 
también debido a las distintas especies de lombrices (E. andrei y E. fetida), pero no encontramos ningún 
filo de bacteria donde exista interacción entre ambos factores. Así, existen diferencias significativas entre 
las abundancias de bacterias del filo Proteobacteria y las muestras de tiempos distintos (deyecciones y 
vermicompost) y entre las especies de lombrices distintas (E andrei y E. fetida), pero no existe interacción 
entre ambos factores (tiempo y especie) (MLG univariante, Test de efectos: tiempo, F 
1,13
=28,38, P<0,001; 
especie, F
1,13
=236,89, P<0,001, especie x tiempo, F
1,13
= 2,221, P=0,160). También las abundancias de Bacte-
roidetes son significativamente diferentes entre muestras de distintos tiempos (deyecciones y vermicom-
post), pero no entre especies de lombrices (E. andrei y E. fetida), ni interacción entre factores (tiempo x es-
pecies) (MLG univariante, tiempo, F 
1,13
=31,41, P<0,001; especie, F 
1,13
=1,86, P=0,196; tiempo x especie, F
1,13
= 
1,81, P=0,202). También, las abundancias de Firmicutes son significativamente diferentes entre muestras 
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de distinto tiempo (deyecciones y vermicompost) y además, entre especies distintas (E. andrei y E. fetida), 
pero no existe interacción entre estos dos factores (MLG univariante, tiempo, F 
1,13
=185,60, P<0,001; espe-
cies, F 
1,13
=17,50, P<0,001; tiempo x especies, F
1,13
=3,80, P=0,073). La abundancia de bacterias sin clasificar 
“Unclassified” también tiene diferencias significativas en las muestras de deyecciones y vermicompost 
debido al tiempo, pero no debido a la especie, ni tampoco hay interacción entre ambos factores (MLG uni-
variante, tiempo, F 
1,13
=7,15, P=0,019; especies, F
1,13
=1,60, P=0,228; especies x tiempo, F
1,13
=0,01, P=0,929). 
En el caso de las abundancias del filo TM7 encontramos que existe diferencias significativas del filo entre 
las muestras (deyecciones y vermicompost) debido al tiempo, pero no hay dependencia con las especies de 
lombrices (E. andrei y E. fetida), ni tampoco interacción entre ambos factores (MLG univariante, especie, 
F 
1,13
= 3,95, P=0.068; tiempo, F 
1,13
 =59,51, P<0,001; especie x tiempo, F 
1,13
= 0,61, P= 0,447) (Figura 1). El 
resto de filos de bacteria (Cloroflexi, Verrucomicrobia, Acidobacteria, Synergistetes y Gemmatimonadetes) 
no presentan diferencias significativas ni entre muestras de distintos tiempos (deyecciones y vermicom-
post), ni entre especies. Además, tampoco existen interacciones posibles entre ambos factores dentro de 
estos filos de bacterias (Figura 1).
Para los análisis de los grupos de bacterias comunes se realizó un diagrama de venn para todos los 
tratamientos estudiados (deyecciones E. andrei, deyecciones E. fetida, vermicompost E. andrei y vermi-
Figura 1. Composición de Filo de bacterias a nivel taxonómico entre distintas muestras (deyecciones y vermicom-
post) procesadas en distintos tiempos por dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida). 
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compost E. fetida) y así se pudo diferenciar distintos grupos de bacterias comunes entre las muestras de 
lombrices que tienen en común el mismo procesado del sustrato fresco modificado (deyecciones) hasta 
obtener el vermicompost durante las distintas fases del proceso de vermicompostaje (efectos directos e 
indirectos de las dos especies de lombrices de tierra sobre la composición bacteriana inicial del sustrato). 
Para representar los grupos de bacterias distintos se realizó un diagrama de venn con el mismo comando 
venn de MOTHUR (Figura 2). Primero, se puede observar en la figura 2 que existen 80 OTUs compartidos 
entre las deyecciones y vermicompost de la misma especie de lombriz, E. andrei. Este núcleo común de 
bacterias está formado por bacterias pertenecientes a los filos Firmicutes (78%), Proteobacteria (18%), 
Actinobacteria (4%), TM7 (0,3%), Verrucomicrobia (0,01%) y otras sin clasificar Unclassified (0,07%) (Figura 
3). Después, observamos que hay 67 OTUs comunes entre las deyecciones y vermicompost de la otra es-
Figura 2. Grupo de bacterias comunes entre tipos de tratamientos diferentes (deyecciones de Ea, deyecciones de 
Ef, vermicompost de Ea y vermicompost de Ef) donde las dos especies de lombrices son Ea: E. andrei y Ef: E. fetida.
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pecie de lombriz, E. fetida. Este núcleo común de bacterias está formado por Firmicutes (92%) y en menor 
contribución encontramos los filos Proteobacteria (3%), Actinobacteria (4%), TM7 (0,3%), Bacteroidetes 
(0,03%), Verrucomicrobia (0,01%) y otras sin clasificar Unclassified (0,006%) (Figura 3). Además, en esta 
figura  2 se puede observar que las deyecciones de las especies de lombrices E. andrei y E. fetida comparten 
69 OTUs. Estos OTUs comunes a todas las deyecciones de las dos especies de lombrices epigeas (E. andrei 
y E. fetida) fueron clasificados taxonómicamente a nivel de Filo y se muestran en la figura 3. Podemos ver 
que mayoritariamente este núcleo común de bacterias está formado por bacterias pertenecientes a los 
filos Firmicutes (74%), Proteobacteria (22%), y otros filos minoritarios como Actinobacteria (3%), Bacteroi-
detes (0,5%), TM7 (0,3%), Verrucomicrobia (0,01%), y bacterias sin clasificar “Unclassified” (0,02%) (Figura 
3). Además, existen 130 OTUs compartidos entre los vermicompost de las dos especies de lombrices E. 
andrei y E. fetida. Podemos ver que mayoritariamente este núcleo común de bacterias está formado por 
bacterias pertenecientes a los filos Firmicutes (74%) y Proteobacteria (21%), y otros filos de menor con-
tribución son Actinobacteria (4%), TM7 (0,46%), otras sin clasificar a nivel de filo “Unclassified” (0,10%), 
Bacteroidetes (0,12%), Verrucomicrobia (0,04%), Acidobacteria (0,03%), Cloroflexi (0,008%) (Figura 3).
Figura 3. Diagrama de Venn sobre matrices de distancia a una distancia 0.03 entre abundancias relativas de OTUs 
agrupados por las deyecciones (c) y vermicompost (v) de distintas especies de lombrices (Ea: E. andrei y Ef: E. fetida). 
La riqueza compartida entre especies es de  1022 OTUs.
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3.4.2. Estima de la a-diversidad de bacterias en las deyecciones y vermi-
compost de dos especies de las lombrices emparentadas (E. andrei y E. fe-
tida). Curvas de rarefacción, índices de riqueza (Chao y Sobs) y diversidad 
taxonómica (Simpson y Shannon-Wiener) y filogenética (Faith).
La curva de coleccionista nos informa de cómo de bien hemos muestreado nuestras muestras, midien-
do cómo cambia el número de OTUs en función del número de secuencias. Según la forma de la curva 
de coleccionista determinamos si el esfuerzo de muestreo (el número de secuencias muestreadas) fue 
suficiente para estimar/calcular la riqueza de la composición bacteriana en las muestras de deyección y 
vermicompost de las dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) o estuvo mal muestreada. La curva 
parabólica es la que nos da información de que hemos muestreado bien porque llega a un límite de satura-
ción donde no se pueden encontrar más OTUs nuevos aunque se aumente el número de secuencias. Como 
podemos ver en la Figura 7 y Figura 8, hemos muestreado bastante bien las deyecciones y vermicompost 
de las dos especies de lombrices estudiadas, ya que en el control adicional de la cobertura de las secuen-
cias encontramos que los valores están entre 93-98% por lo tanto, están dentro del valor umbral esperado 
que es 97%. Ya que la cobertura de la mayoría de mis muestras estuvo por encima del 97%, valor tomado 
como referencia de un esfuerzo de muestreo suficiente (Schloss et al., 2009), podemos determinar que el 
porcentaje de secuencias en el muestreo fue suficiente y podemos contar con la riqueza mínima esperada 
en nuestros análisis de alfa diversidad. 
Figura 7. Curva de coleccionista de riqueza observada de cada tipo de muestra deyecciones y vermicompost inde-
pendientemente de la especie de lombriz (E. andrei y E. fetida). Número de OTUs observados sobre el número de 
secuencias.  Los OTUs se agruparon a una distancia de 0.03 entre las muestras por el método de nearest-neigbor.
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En el análisis de a-diversidad taxonómica bacteriana de las deyecciones y vermicompost de las distintas 
especies de lombrices encontramos que existen diferencias significativas según los distintos índices de ri-
queza (Sobs y Chao) y diversidad (Shannon-Wiener y Simpson). En el caso del índice de Sobs encontramos 
que el número de OTUs aumenta durante el vermicompostaje, desde las deyecciones a los vermicompost, 
sin un efecto aparente de la especie de lombriz de tierra (MLG univariante, tiempo F
1,13
=37.94, P<0.001; 
especie, F
1,13
=0,11, P=0,746; especie x tiempo, F 
1,13
=2,55, P=0,134) (Figura 9). El índice de Chao sigue el mis-
mo patrón (MLG univariante, tiempo, F
1, 13
=8,55, P=0,011; especie, F 
1,13
= 1,09, P=0,315; tiempo x especie, F
1, 
13
=0,49, P=0,496) (Figura 10). Patrón que también sigue el índice de Simpson (MLG univariante, tiempo, F 
1,13
=86,69, P<0,001; especie, F
1,13
=0,14, P=0,709; especie x tiempo; F
1,13
=4,31, P=0,058) (Figura 11).En el caso 
del índice de Shannon-Wiener no encontramos diferencias significativas ni debido al tiempo, ni a la espe-
cie de lombriz, pero si existe una interacción entre ambos factores (MLG univariante, tiempo, F 
1,13
=0,01, 
P=0,910; especie, F 
1,13
=2,64, P=0,128; especie x tiempo; F 
1,13
=11,77, P=0,004) (Figura 12). 
Figura 8. Curva de coleccionista de riqueza observada en cada una de las especies de lombrices emparentadas (Ea: E. 
andrei y Ef: E. fetida) en las deyecciones y vermicompost de las mismas. Número de OTUs observados sobre el núme-
ro de secuencias.  Los OTUs se agruparon a una distancia de 0.03 entre las muestras por el método de nearest-neigbor.
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Figura 9. Diferencias de a-diversidad sobre el Índice de Sobs en los distintos tiempos de maduración de los sustra-
tos (deyecciones y vermicompost) de las dos especies de lombrices E. andrei y E. fetida.
Figura 10. Diferencias de a-diversidad sobre el Índice de Chao en los distintos tiempos de maduración de 
los sustratos (deyecciones y vermicompost) de las dos especies de lombrices E. andrei y E. fetida.
Figura 11. Diferencias de a-diversidad sobre el Índice de Simpson en los distintos tiempos de maduración de los 
sustratos (deyecciones y vermicompost) de las dos especies de lombrices E. andrei y E. fetida.
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En el análisis de a-diversidad filogenética bacteriana entre las mismas muestras de las dos especies de 
lombrices (E. andrei y E. fetida) encontramos que también existen diferencias significativas en el tiempo 
(MLG univariante, tiempo, F= 8,41, P=0,012; especie, F= 2,20, P=0,162; especie x tiempo, F=1,38, P=0.260) 
(Figura 13).
Figura 12. Interacción en la a-diversidad sobre el Índice de diversidad Shannon-Wiener en los distintos tiempos de 
maduración de los sustratos (deyecciones y vermicompost) de la misma especie de lombriz E. andrei.
Figura 13. Diferencias de a-diversidad filogenética sobre el Índice de Faith en distintos tiempos de maduración de 
los sustratos (deyecciones y vermicompost) dos especies de lombrices E. andrei y E. fetida.
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 3.4.3. Estudio de la β-diversidad filogenética y taxonómica de las comu-
nidades bacterianas de las deyecciones y vermicompost de las lombrices E. 
andrei y E. fetida
3.4.3.1. Cambios en la β-diversidad taxonómica de las comunidades bacteria-
nas de las deyecciones y vermicomposts de las lombrices epigeas E. andrei y E. 
fetida. Análisis cuantitativo (Bray-Curtis) y cualitativo (Jaccard). Análisis de los 
cambios por PCoA, tests AMOVA y correlaciones entre matrices de OTUs y ejes 
de los PCoA.
Como se puede observar en las figuras 13 (PCoA cuantitativo) y 14 (PCoA cualitativo) las comunidades 
bacterianas de las deyecciones y vermicompost de las distintas especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) 
tienen diferente estructura (cuantitativo) y composición (cualitativo). De hecho existen diferencias signifi-
cativas entre las comunidades bacterias de las deyecciones E. andrei, deyecciones E. fetida, vermicompost 
E. andrei y vermicompost de E. fetida que comen el mismo estiércol de cerdo, tanto a nivel cuantitativo 
(teniendo en cuenta la abundancia de las bacterias) (AMOVA, F
 3,13
= 30,67, P<0,001 (Figura 13), como a 
nivel cualitativo (presencia/ausencia de bacterias; AMOVA, F 
3,13
= 1,96, P <0,001) (Figura 14). Además, 
sobre las AMOVAs realizadas sobre las abundancias de comunidades de bacterias a nivel taxonómico 
existen diferencias significativas en todas las comparaciones por pares; entre deyecciones de E. andrei 
y E. fetida (F 
1,6
= 22,28, P=0,022); entre  deyecciones y vermicompost de E. andrei (F 
1,6
=19,18, P=0,018); 
entre deyecciones de E. andrei y vermicompost de E. fetida (F 
1,5
=14,11, P=0,012); entre deyecciones de E. 
fetida y vermicompost de E. andrei (F 
1,8
=70,74, P=0,002); entre deyecciones y vermicompost de E. fetida 
(F 
1,7
=51,21, P=0,004) y finalmente entre vermicompost de E. andrei y E. fetida (F 
1,7
=3,68, P=0,006) (Figura 
13). Lo mismo ocurre sobre las AMOVAs realizadas sobre la presencia/ausencia de comunidades bacte-
rianas a nivel taxonómico donde también existen diferencias significativas en todas las comparaciones 
por pares; deyecciones de E.andrei y E. fetida (F 
1,6
=1,50,  P=0,016); entre  deyecciones y vermicompost de 
E. andrei (F 
1,6
=1,81, P=0,019); entre deyecciones de E. andrei y vermicompost de E. fetida (F 
1,5
=2,09, P= 
0,021); entre deyecciones de E. fetida y vermicompost de E. andrei (F 
1,8
=2,41, P=0,012); entre deyecciones y 
vermicompost de E. fetida (F 
1,7
=2,29, P=0,008); vermicompost de E. andrei y E. fetida (F 
1,7
=1,58, P=0,007) 
(Figura 14).
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Figura 14. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cuantitativa de las comunidades bacte-
rianas presentes en las deyecciones de las lombrices de tierra (E. andrei y E. fetida) alimentadas con estiércol de cerdo.
Figura 15. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cualitativa de las comunidades bacte-
rianas presentes en las deyecciones y vermicompost de las especies de lombriz de tierra (E. andrei y E. fetida) alimen-
tadas con estiércol de cerdo.
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Tras el análisis de coordenadas principales que determina las diferencias en la estructura de la comuni-
dad bacteriana tras el tránsito del estiércol de cerdo a través de los intestinos de las lombrices E. andrei y 
E. fetida y sus correspondientes vermicomposts se realizó un análisis de correlación para saber qué OTUs 
son los responsables del movimiento de las muestras de deyecciones de estas especies de lombrices hacia 
un lado u otro de los ejes (eje 1 y 2) en los análisis de coordenadas principales (PCoAs). Estos análisis se 
hicieron tanto a nivel taxonómico como filogenético con índices cuantitativos (taxonómicos: Bray-Curtis y 
filogenéticos: weighted Unifrac) y cualitativos (taxonómicos: Jaccard y filogenéticos: unweighted Unifrac). 
Para realizar este análisis de correlación a nivel taxonómico cuantitativo se aplicó el comando corr.axes, 
que necesita una tabla de OTUs (en nuestro caso la tabla rarefaccionada) y los valores de las puntuaciones 
de cada una de nuestras muestras en cada uno de los ejes del PCoA. El resultado es una matriz donde 
para cada OTU tenemos la ρ de Spearman (coeficiente de correlación) y el valor de significación con cada 
uno de los ejes. Los OTUs con valores de p-valor que son significativos (<0,05), tienen un peso importante 
dentro cada eje, lo que indica que muestras con esos OTUs se desplazarán en ese eje dependiendo de la 
abundancia o presencia (cuantitativo y cualitativo respectivamente) de los OTUs. Así, según el coeficiente 
de Spearman sea positivo o negativo las muestras se distribuirán más hacia la derecha (valores positivos) 
o izquierda del eje 1 (valores negativos) o  hacia arriba (valores positivos) o abajo (valores negativos) del 
eje 2. Además de cada OTU tenemos su clasificación taxonómica, lo que nos permite mostrar que Filos 
(o Clases, Órdenes, Familias o Géneros) están contribuyendo a la separación de las muestras en nuestros 
PCoAs. Así, para el PCoA taxonómico cuantitativo (Bray-Curtis) (Figura 13) podemos ver que el eje 1 separa 
las deyecciones de E. andrei  y de E. fetida del resto de muestras de los 2 tratamientos utilizados (vermi-
compost de E. andrei y vermicompost de E. fetida). Así, las muestras de deyecciones de E. andrei y E. fetida 
se separan del resto de filos de bacterias en el eje 1 debido principalmente a cambios en la abundancia 
de OTUs que pertenecen a los filos Proteobacteria (48%) (menos 7 OTUs que correlacionan negativamen-
te con el eje 1), Bacteroidetes (8%) (Todos los OTUs menos 1 OTU que correlaciona negativamente con 
este eje). En unos casos, por las altas abundancias y en otros por las bajas. Al contrario, las muestras de 
vermicompost de las especies E. andrei y E. fetida se separan de las demás muestras de deyecciones de 
lombrices por cambios de abundancia de OTUs que pertenecen a los filos Actinobacteria (19%) (menos 3 
OTUs que correlacionan positivamente con el eje), Firmicutes (19%), TM7 (4%), y otras bacterias sin clasifi-
car “Unclassified” (2%) (Tabla 1). Estos dos últimos filos de bacterias separan las muestras de vermicom-
post de las dos especies de lombrices por las bajas abundancias sobre el eje1. En el eje 2, que separa las 
muestras de deyecciones de E. andrei del resto de muestras de las dos especies de lombrices (deyecciones 
E. fetida, vermicompost de E. andrei, y E. fetida), debido a las abundancias altas de los OTUs de los filos 
Proteobacteria (42%) (todos los OTUs menos dos, correlacionan negativamente con el eje), Actinobacteria 
(17%), Bacteroidetes (%), Firmicutes (8%) y en menor abundancia TM7(8%) y otras sin clasificar (Unclassi-
fied) (8%) (Tabla 2). Hay que destacar que los OTUs que correlacionan de manera significativa con los ejes, 
son distintos entre los dos ejes, excepto en un OTU del filo Proteobacteria (Tabla 1 y Tabla 2).
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Tabla 1. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA taxonómico cuantitativo 
(Bray-Curtis). 
OTUs p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0005 0,65 0,005 Actinobacteria
Otu0015 0,79 0,000 Actinobacteria
Otu0016 -0,55 0,023 Actinobacteria
Otu0033 -0,49 0,047 Actinobacteria
Otu0047 -0,56 0,020 Actinobacteria
Otu0064 0,66 0,004 Actinobacteria
Otu0078 -0,70 0,002 Actinobacteria
Otu0079 -0,50 0,042 Actinobacteria
Otu0090 -0,50 0,040 Actinobacteria
Otu0023 -0,49 0,047 Actinobacteria
Otu0008 0,87 0,000 Bacteroidetes
Otu0043 -0,60 0,012 Bacteroidetes
Otu0062 0,63 0,006 Bacteroidetes
Otu0082 0,56 0,020 Bacteroidetes
Otu0001 -0,93 0,000 Firmicutes
Otu0003 -0,80 0,000 Firmicutes
Otu0013 -0,72 0,001 Firmicutes
Otu0021 -0,55 0,022 Firmicutes
Otu0068 -0,73 0,001 Firmicutes
Otu0073 -0,80 0,000 Firmicutes
Otu0137 -0,71 0,002 Firmicutes
Otu0151 -0,61 0,009 Firmicutes
Otu0236 -0,52 0,032 Firmicutes
Otu0371 -0,56 0,020 Firmicutes
Otu0002 0,91 0,000 Proteobacteria
Otu0004 0,76 0,000 Proteobacteria
Otu0012 0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0014 0,54 0,024 Proteobacteria
Otu0020 -0,81 0,000 Proteobacteria
Otu0026 -0,68 0,002 Proteobacteria
Otu0028 -0,71 0,001 Proteobacteria
Otu0031 0,66 0,004 Proteobacteria
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Otu0037 -0,56 0,019 Proteobacteria
Otu0049 -0,65 0,005 Proteobacteria
Otu0056 0,70 0,002 Proteobacteria
Otu0057 -0,82 0,000 Proteobacteria
Otu0058 -0,63 0,007 Proteobacteria
Otu0059 -0,62 0,008 Proteobacteria
Otu0063 -0,50 0,040 Proteobacteria
Otu0067 -0,68 0,003 Proteobacteria
Otu0084 0,77 0,000 Proteobacteria
Otu0088 -0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0097 -0,53 0,030 Proteobacteria
Otu0103 -0,51 0,035 Proteobacteria
Otu0140 -0,53 0,029 Proteobacteria
Otu0155 -0,53 0,026 Proteobacteria
Otu0184 -0,56 0,018 Proteobacteria
Otu0226 -0,62 0,010 Proteobacteria
Otu0071 -0,56 0,020 TM7
Otu0102 -0,66 0,004 TM7
Otu0336 -0,56 0,020 unclassified
Tabla 2. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA taxonómico cuantitativo 
(Bray-Curtis).
OTU p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0024 -0,70 0,002 Actinobacteria
Otu0173 -0,51 0,043 Actinobacteria
Otu0030 -0,56 0,019 Bacteroidetes
Otu0034 -0,66 0,004 Bacteroidetes
Otu0076 -0,63 0,007 Firmicutes
Otu0006 -0,66 0,004 Proteobacteria
Otu0014 0,58 0,014 Proteobacteria
Otu0039 -0,59 0,013 Proteobacteria
Otu0100 -0,53 0,030 Proteobacteria
Otu0219 0,54 0,025 Proteobacteria
Otu0135 -0,56 0,019 TM7
Otu0093 -0,68 0,002 unclassified
188
Por otro lado, en el PCoA taxonómico cualitativo (Jaccard) (Figura 14) podemos ver que el eje 1 separa las 
deyecciones de E. andrei y E. fetida de las muestras de vermicompost de las dos mismas especies de lom-
brices. Así, las muestras de deyecciones de E. andrei y E. fetida se separan del resto de filos de bacterias en 
el eje 1 debido principalmente a cambios en la presencia de OTUs que pertenecen a los filos Proteobacteria 
(todos los OTUs menos 8 OTUs que correlacionan negativamente con el eje) y Bacteroidetes (todos menos 
2 OTUs que correlacionan negativamente con este eje) que correlacionan positivamente con el mismo eje. 
Por el contrario, la presencia de los OTUs de filos Acidobacteria, Actinobacteria (todos menos 4 OTUs que 
correlacionan positivamente), Firmicutes, TM7, Verrucomicrobia y otras bacterias sin clasificar “Unclassi-
fied” separan las muestras de vermicompost de E. andrei y E. fetida de las de deyecciones de las mismas 
especies de lombrices. (Tabla 3). En el eje 2, se separan las muestras de deyecciones y vermicompost de E. 
fetida de las otras deyecciones y vermicompost de la especie E. andrei debido a la presencia principalmente 
de los OTUs de filos Proteobacteria (todos los OTUs menos 3 OTUs que correlacionan positivamente con 
el eje), Acidobacteria, Bacteroidetes, TM7 (todos los OTUs menos un OTU que correlaciona positivamente) 
y finalmente otras bacterias sin clasificar “Unclassified” (todos menos un OTU que correlaciona positiva-
mente con el eje) que están correlacionando negativamente con el eje 2. En contra, encontramos que se 
separan las muestras de deyecciones y vermicompost de E. andrei de las de E. fetida por la presencia de 
OTUs de filos Firmicutes (todos menos 5 OTUs que correlacionan negativamente), un OTU de Cloroflexi, 
Actinobacteria (todos los OTUs menos 4 OTUs que correlacionan negativamente con este eje), que corre-
lacionan positivamente con este eje 2 (Tabla 4). Hay que destacar que de  los OTUs que correlacionan de 
manera significativa con los ejes (1 y 2) la mayoría son distintos entre ellos, a excepción de 26 OTUs que 
son similares (3 OTUs de Actinobacteria, 1OTU de Bacteroidetes, 2 OTUs de Firmicutes, 15 OTUs de Proteo-
bacteria, 2 OTUs de TM7 y 3 OTUs sin clasificar a nivel de filo “Unclassified”) (Tablas 3 y 4).
Tabla 3. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA taxonómico cualitativo 
(Jaccard).
OTUs p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0005 0,70 0,002 Actinobacteria
Otu0015 0,82 0,000 Actinobacteria
Otu0016 -0,75 0,000 Actinobacteria
Otu0033 -0,66 0,004 Actinobacteria
Otu0044 -0,53 0,028 Actinobacteria
Otu0045 -0,50 0,042 Actinobacteria
Otu0051 -0,61 0,010 Actinobacteria
Otu0064 0,64 0,005 Actinobacteria
Otu0078 -0,64 0,005 Actinobacteria
Otu0079 -0,60 0,011 Actinobacteria
Otu0090 -0,57 0,016 Actinobacteria
Otu0101 -0,60 0,010 Actinobacteria
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Otu0104 -0,56 0,019 Actinobacteria
Otu0128 -0,58 0,013 Actinobacteria
Otu0008 0,83 0,000 Bacteroidetes
Otu0043 -0,79 0,000 Bacteroidetes
Otu0062 0,57 0,017 Bacteroidetes
Otu0082 0,53 0,030 Bacteroidetes
Otu0149 -0,55 0,020 Bacteroidetes
Otu0001 -0,78 0,000 Firmicutes
Otu0003 -0,55 0,023 Firmicutes
Otu0013 -0,57 0,015 Firmicutes
Otu0068 -0,62 0,008 Firmicutes
Otu0073 -0,80 0,000 Firmicutes
Otu0243 -0,53 0,029 Firmicutes
Otu0244 -0,55 0,021 Firmicutes
Otu0345 -0,56 0,020 Firmicutes
Otu0002 0,86 0,000 Proteobacteria
Otu0004 0,77 0,000 Proteobacteria
Otu0011 -0,72 0,001 Proteobacteria
Otu0012 0,75 0,000 Proteobacteria
Otu0014 0,58 0,015 Proteobacteria
Otu0019 -0,72 0,001 Proteobacteria
Otu0020 -0,82 0,000 Proteobacteria
Otu0022 -0,64 0,005 Proteobacteria
Otu0026 -0,83 0,000 Proteobacteria
Otu0027 -0,63 0,007 Proteobacteria
Otu0028 -0,84 0,000 Proteobacteria
Otu0031 0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0037 -0,65 0,005 Proteobacteria
Otu0040 -0,50 0,039 Proteobacteria
Otu0046 -0,64 0,005 Proteobacteria
Otu0049 -0,77 0,000 Proteobacteria
Otu0056 0,55 0,024 Proteobacteria
Otu0057 -0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0058 -0,72 0,001 Proteobacteria
Otu0059 -0,77 0,000 Proteobacteria
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Otu0063 -0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0065 -0,59 0,012 Proteobacteria
Otu0067 -0,55 0,021 Proteobacteria
Otu0084 0,74 0,001 Proteobacteria
Otu0089 -0,57 0,017 Proteobacteria
Otu0092 -0,60 0,010 Proteobacteria
Otu0094 -0,61 0,010 Proteobacteria
Otu0097 -0,72 0,001 Proteobacteria
Otu0098 -0,75 0,001 Proteobacteria
Otu0105 -0,62 0,008 Proteobacteria
Otu0140 -0,52 0,034 Proteobacteria
Otu0180 -0,60 0,010 Proteobacteria
Otu0292 -0,53 0,030 Proteobacteria
Otu0417 -0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0559 -0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0048 -0,61 0,009 TM7
Otu0071 -0,56 0,019 TM7
Otu0116 -0,73 0,001 TM7
Otu0438 -0,56 0,020 TM7
Otu0176 -0,61 0,009 unclassified
Otu0540 -0,56 0,020 unclassified
Otu0216 -0,56 0,020 unclassified
Otu0125 -0,68 0,004 Verrucomicrobia
Tabla 4. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA taxonómico cualitativo 
(Jaccard).
OTUs p de Spearman valor de P Filo bacterias
Otu0016 -0,53 0,027 Actinobacteria
Otu0024 0,83 0,000 Actinobacteria
Otu0025 0,81 0,001 Actinobacteria
Otu0035 -0,85 0,000 Actinobacteria
Otu0041 0,72 0,001 Actinobacteria
Otu0050 0,56 0,020 Actinobacteria
Otu0075 0,53 0,028 Actinobacteria
Otu0101 -0,66 0,004 Actinobacteria
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Otu0104 -0,59 0,013 Actinobacteria
Otu0115 0,50 0,041 Actinobacteria
Otu0147 0,57 0,017 Actinobacteria
Otu0023 0,65 0,005 Actinobacteria
Otu0149 -0,52 0,034 Bacteroidetes
Otu0562 0,56 0,020 Chloroflexi
Otu0009 0,49 0,045 Firmicutes
Otu0077 0,52 0,030 Firmicutes
Otu0080 -0,52 0,034 Firmicutes
Otu0091 -0,67 0,004 Firmicutes
Otu0096 0,60 0,011 Firmicutes
Otu0106 0,56 0,021 Firmicutes
Otu0120 0,50 0,040 Firmicutes
Otu0138 -0,57 0,017 Firmicutes
Otu0244 -0,52 0,034 Firmicutes
Otu0319 0,52 0,032 Firmicutes
Otu0345 -0,52 0,033 Firmicutes
Otu0363 0,56 0,020 Firmicutes
Otu0282 0,51 0,036 Firmicutes
Otu0294 0,52 0,032 Firmicutes
Otu0011 -0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0019 -0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0022 -0,73 0,008 Proteobacteria
Otu0027 -0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0046 -0,74 0,001 Proteobacteria
Otu0049 -0,50 0,039 Proteobacteria
Otu0063 -0,69 0,002 Proteobacteria
Otu0065 -0,65 0,005 Proteobacteria
Otu0070 0,53 0,027 Proteobacteria
Otu0092 -0,71 0,001 Proteobacteria
Otu0094 -0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0097 -0,62 0,008 Proteobacteria
Otu0098 -0,68 0,003 Proteobacteria
Otu0154 0,58 0,014 Proteobacteria
Otu0178 -0,63 0,008 Proteobacteria
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Otu0180 -0,66 0,004 Proteobacteria
Otu0214 0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0219 -0,68 0,004 Proteobacteria
Otu0417 -0,52 0,032 Proteobacteria
Otu0559 -0,52 0,032 Proteobacteria
Otu0018 0,80 0,000 TM7
Otu0048 -0,74 0,001 TM7
Otu0177 -0,62 0,008 TM7
Otu0438 -0,52 0,032 TM7
Otu0176 -0,66 0,004 unclassified
Otu0251 0,52 0,032 unclassified
Otu0540 -0,52 0,032 unclassified
Otu0216 -0,52 0,034 unclassified
3.4.3.2. Cambios en la β-diversidad filogenética de las comunidades bacteria-
nas de las deyecciones y vermicompost de las dos especies de lombrices E. andrei 
y E. fetida. Análisis cuantitativo (weighted Unifrac) y cualitativo (unweighted 
Unifrac). Análisis de los cambios por PCoA, tests AMOVA y correlaciones entre 
matrices de OTUs y ejes de los PCoA.
Como se puede observar en las figuras 15 (PCoA cuantitativo) y 16 (PCoA cualitativo) las comunidades 
bacterianas de las deyecciones y vermicompost de las distintas especies de lombrices (E. andrei y E. fe-
tida) tienen diferente estructura (cuantitativo) y composición (cualitativo) también a nivel filogenético 
De hecho existen diferencias significativas entre las comunidades bacterias de las deyecciones E. andrei, 
deyecciones E. fetida, vermicompost E. andrei y vermicompost de E. fetida que comen el mismo estiércol 
de cerdo, tanto a nivel cuantitativo (teniendo en cuenta la abundancia de las bacterias; medida de distan-
cias Unifrac Weighted) (AMOVA, F
 3,13
= 32,57, P<0,001) (Figura 15), como a nivel cualitativo (presencia/
ausencia de bacterias, medida de distancias Unifrac Unweighted) (AMOVA, F 
3,13
= 2,10, P < 0,001) (Figura 
16). Además, sobre las AMOVAs realizada sobre las abundancias de comunidades de bacterias a nivel 
filogenético existen diferencias significativas en todas las comparaciones por pares; entre deyecciones 
de E. andrei y E. fetida (F 
1,6
=15,93, P=0,016); entre  deyecciones y vermicompost de E. andrei (F 
1,6
=32,13, 
P=0,011); entre deyecciones de E. andrei y vermicompost de E. fetida (F 
1,5
=20,30, P=0,034); entre deyec-
ciones de E. fetida y vermicompost de E. andrei (F 
1,8
=80,15, P=0,005); entre deyecciones y vermicompost 
de E. fetida (F 
1,7
= 47,27, P= 0,009) y finalmente entre vermicompost de E. andrei y E. fetida (F 
1,7
=7,69, 
P= 0,012) (Figura 15). Lo mismo ocurre sobre las AMOVAs realizadas sobre la presencia/ausencia de co-
munidades bacterianas a nivel filogenético donde también existen diferencias significativas en todas las 
comparaciones por pares; deyecciones de E.andrei y E. fetida (F 
1,6
= 1,54, P=0,015); entre  deyecciones y 
vermicompost de E. andrei (F 
1,6
=1,86, P=0,016); entre deyecciones de E. andrei y vermicompost de E. fetida 
(F 
1,5
=2,13, P=0,024); entre deyecciones de E. fetida y vermicompost de E. andrei (F 
1,8
=2,69, P<0,001) entre 
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deyecciones y vermicompost de E. fetida (F 
1,7
=2,476, P=0,004); vermicompost de E. andrei y E. fetida (F 
1,7
=1,565, P=0,006) (Figura 16).
Figura 15. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad taxonómica cualitativa de las comunidades bacte-
rianas presentes en las deyecciones y vermicompost de las especies de lombriz de tierra (E. andrei y E. fetida) alimen-
tadas con estiércol de cerdo.
Figura 16. Análisis de coordenadas principales de la β-diversidad filogenética cualitativa de las comunidades bacteria-
nas presentes en las deyecciones y vermicompost de las especies de lombriz de tierra (E. andrei y E. fetida) alimenta-
das con estiércol de cerdo.
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Figura 16. Para realizar los análisis de correlación a nivel filogenético se aplicó el comando corr.axes, que 
necesita una tabla de OTUs (en nuestro caso la tabla rarefaccionada) y los valores de las puntuaciones de 
cada una de nuestras muestras en cada uno de los ejes del PCoAs (Tabla 5 y Tabla 6; Tabla 7 y Tabla 8). 
Se realizó un análisis de correlación para cada medida utilizada: Unifrac Weighted (cuantitativa) y Unifrac 
Unweighted (cualitativa) a partir de las respectivas matrices de componentes principales basadas en ár-
boles filogenéticos. Así, para el PCoA filogenético cuantitativo (Unifrac Weighted) (Figura 15) podemos ver 
que el eje 1 separa las muestras de vermicompost de E. andrei y E. fetida de las muestras de deyecciones 
de E. andrei y E. fetida. Así, las muestras de vermicompost de E. andrei y E. fetida se separan del resto de 
muestras por cambios en la abundancia de OTUs de los filos de bacterias Proteobacteria (46%) (todos los 
OTUs excepto 5 OTUs que correlacionan positivamente con el eje), Firmicutes (21%), Actinobacteria (17%)
(todos los OTUs excepto 3 OTUs que correlacionan positivamente con el eje), TM7(4.7%), Cloroflexi (1,5%) y 
otros filos de bacterias sin clasificar “Unclassified” (3%) correlacionan negativamente con el eje 1 (Tabla 5). 
Al contrario, las abundancias de los OTUs de filos de bacterias Bacteroidetes (6%) (todos los OTUs menos 
un OTUs que correlaciona negativamente) separan las muestras de deyecciones de E. andrei y E. fetida de 
los vermicompost de las mismas lombrices (Tabla 5).  En el eje 2, se separan las muestras de deyecciones y 
vermicompost de E. fetida de las deyecciones y vermicompost de E. andrei. Así, las muestras de deyeccio-
nes y vermicompost de E. fetida se separan del resto de muestras por cambios en la abundancia de OTUs 
de los filos de bacterias Proteobacteria (38%) (todos los OTUs menos 5 que correlacionan negativamente 
con el eje 2), Firmicutes (17%) (1/2 OTUs correlacionan positivamente y la otra ½ de OTUs correlacionan 
negativamente) y en menor medida por la contribución de bajas abundancias de los filos sin clasificar 
de bacterias “Unclassified” (13%) (1/2 OTUs correlacionan positivamente y la otra ½ negativamente con 
el eje 2), Acidobacteria (1,6%), Bacteroidetes (1,6%) (1/2 de OTUs correlacionan positivamente y la otra 
½ de OTUs correlacionan negativamente) que todos ellos correlacionan positivamente con el eje 2. En 
contra, las abundancias de los filos de bacterias Actinobacteria (22%) (todos los OTUs excepto 6 OTUs 
que correlacionan positivamente) y TM7 (7%) (con 5 OTUs que correlacionan negativamente y 3 OTUs que 
correlacionan positivamente con el eje) separan las muestras de vermicompost y deyecciones de E. andrei 
de las demás muestras que correlacionan negativamente con este eje (Tabla 6). Hay que resaltar que los 
OTUs de filos que presentan diferencias significativas son distintos entre los ejes 1 y 2 (excepto 6 OTUs 
que corresponden a Actinobacteria, 3 OTUs de Proteobacteria, 2 OTUs de Firmicutes y un OTUs de TM7 que 
son similares entre ejes).
Tabla 5. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA filogenético cuantitativo 
(Distancias Unifrac Weighted).
OTUs p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0005 0,65 0,004 Actinobacteria
Otu0015 0,74 0,001 Actinobacteria
Otu0025 -0,54 0,025 Actinobacteria
Otu0041 -0,58 0,014 Actinobacteria
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Otu0045 -0,52 0,032 Actinobacteria
Otu0064 0,65 0,004 Actinobacteria
Otu0075 -0,53 0,028 Actinobacteria
Otu0078 -0,73 0,001 Actinobacteria
Otu0118 -0,51 0,036 Actinobacteria
Otu0147 -0,60 0,012 Actinobacteria
Otu0023 -0,65 0,004 Actinobacteria
Otu0008 0,86 0,000 Bacteroidetes
Otu0043 -0,68 0,003 Bacteroidetes
Otu0062 0,63 0,006 Bacteroidetes
Otu0082 0,56 0,020 Bacteroidetes
Otu0562 -0,52 0,032 Chloroflexi
Otu0001 -0,97 0,000 Firmicutes
Otu0003 -0,81 0,000 Firmicutes
Otu0009 -0,53 0,028 Firmicutes
Otu0013 -0,72 0,001 Firmicutes
Otu0021 -0,52 0,033 Firmicutes
Otu0068 -0,67 0,004 Firmicutes
Otu0073 -0,78 0,000 Firmicutes
Otu0096 -0,56 0,020 Firmicutes
Otu0106 -0,52 0,030 Firmicutes
Otu0150 -0,50 0,040 Firmicutes
Otu0363 -0,52 0,032 Firmicutes
Otu0282 -0,55 0,023 Firmicutes
Otu0191 -0,52 0,034 Firmicutes
Otu0002 0,87 0,000 Proteobacteria
Otu0004 0,76 0,000 Proteobacteria
Otu0012 0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0014 0,53 0,029 Proteobacteria
Otu0020 -0,86 0,000 Proteobacteria
Otu0026 -0,56 0,019 Proteobacteria
Otu0028 -0,65 0,005 Proteobacteria
Otu0031 0,69 0,002 Proteobacteria
Otu0049 -0,51 0,036 Proteobacteria
Otu0054 -0,54 0,024 Proteobacteria
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Otu0056 0,63 0,006 Proteobacteria
Otu0057 -0,84 0,000 Proteobacteria
Otu0058 -0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0059 -0,51 0,035 Proteobacteria
Otu0067 -0,78 0,000 Proteobacteria
Otu0070 -0,61 0,010 Proteobacteria
Otu0084 0,78 0,000 Proteobacteria
Otu0088 -0,74 0,001 Proteobacteria
Otu0089 -0,55 0,023 Proteobacteria
Otu0103 -0,62 0,008 Proteobacteria
Otu0111 -0,53 0,034 Proteobacteria
Otu0113 -0,50 0,043 Proteobacteria
Otu0119 -0,53 0,028 Proteobacteria
Otu0154 -0,60 0,011 Proteobacteria
Otu0155 -0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0162 -0,52 0,034 Proteobacteria
Otu0184 -0,60 0,011 Proteobacteria
Otu0214 -0,52 0,033 Proteobacteria
Otu0226 -0,51 0,043 Proteobacteria
Otu0018 -0,63 0,006 TM7
Otu0071 -0,54 0,024 TM7
Otu0102 -0,53 0,031 TM7
Otu0156 -0,53 0,031 Unclassified
Otu0336 -0,60 0,012 Unclassified
Tabla 6. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA filogenético cuantitativo 
(Distancias Unifrac Weighted).
OTUs p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0024 -0,78 0,000 Actinobacteria
Otu0025 -0,79 0,000 Actinobacteria
Otu0035 0,83 0,000 Actinobacteria
Otu0041 -0,86 0,000 Actinobacteria
Otu0052 0,50 0,042 Actinobacteria
Otu0075 -0,60 0,011 Actinobacteria
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Otu0087 0,53 0,028 Actinobacteria
Otu0101 0,66 0,004 Actinobacteria
Otu0104 0,62 0,007 Actinobacteria
Otu0115 -0,59 0,013 Actinobacteria
Otu0128 0,65 0,004 Actinobacteria
Otu0147 -0,57 0,019 Actinobacteria
Otu0023 -0,66 0,004 Actinobacteria
Otu0149 0,55 0,021 Bacteroidetes
Otu0003 -0,57 0,016 Firmicutes
Otu0009 -0,50 0,043 Firmicutes
Otu0029 -0,51 0,036 Firmicutes
Otu0080 0,53 0,030 Firmicutes
Otu0091 0,60 0,010 Firmicutes
Otu0096 -0,63 0,006 Firmicutes
Otu0138 0,56 0,018 Firmicutes
Otu0244 0,55 0,021 Firmicutes
Otu0345 0,56 0,020 Firmicutes
Otu0223 -0,56 0,019 Firmicutes
Otu0011 0,61 0,010 Proteobacteria
Otu0019 0,63 0,007 Proteobacteria
Otu0022 0,74 0,000 Proteobacteria
Otu0027 0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0046 0,74 0,000 Proteobacteria
Otu0054 -0,58 0,014 Proteobacteria
Otu0063 0,66 0,004 Proteobacteria
Otu0065 0,65 0,004 Proteobacteria
Otu0070 -0,58 0,015 Proteobacteria
Otu0092 0,72 0,001 Proteobacteria
Otu0094 0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0097 0,58 0,014 Proteobacteria
Otu0098 0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0154 -0,56 0,019 Proteobacteria
Otu0178 0,60 0,011 Proteobacteria
Otu0180 0,66 0,004 Proteobacteria
Otu0219 0,65 0,004 Proteobacteria
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Otu0417 0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0555 -0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0557 -0,52 0,032 Proteobacteria
Otu0559 0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0018 -0,87 0,000 TM7
Otu0048 0,73 0,001 TM7
Otu0177 0,59 0,013 TM7
Otu0438 0,56 0,020 TM7
Otu0176 0,67 0,003 unclassified
Otu0540 0,56 0,020 unclassified
Otu0107 -0,52 0,034 unclassified
Otu0216 0,56 0,021 unclassified
Otu0262 -0,56 0,020 unclassified
Otu0271 -0,56 0,019 unclassified
Otu0312 -0,56 0,020 unclassified
Por otro lado, podemos observar que en el PCoA filogenético cualitativo (Unifrac Unweighted) (Figura 
16) el eje 1 separa los mismo tipos de muestras de vermicompost de las dos especies de lombrices (E. 
andrei y E. fetida) de las muestras de deyecciones de las mismas que en el PCoA filogenético cuantitativo. 
Así, las muestras de vermicompost de E. andrei y E. fetida se separan del resto de muestras por cambios 
en la presencia de OTUs de los mismos filos de bacterias Firmicutes, Proteobacteria, (todos los OTUs ex-
cepto 7 OTUs que correlacionan positivamente con el eje 1), Actinobacteria (todos los OTUs menos 3 OTUs 
que correlacionan positivamente con este eje), TM7 y otros filos de bacterias son clasificar “Unclassified”, 
(un OTU correlaciona positivamente, y otro OTUs negativamente). Además, existe un OTUs de filo de bac-
teria Verrucomicrobia que no existe en el análisis PCoA filogenético cuantitativo (Weighted) que correla-
ciona negativamente con este eje 1. Al contrario los OTUs presentes del filo Bacteroidetes están separando 
las muestras de deyecciones de las dos especies (E. andrei y E. fetida) de las muestras de vermicompost 
sobre el eje 1. La presencia de estas bacterias correlaciona positivamente con el eje 1 (Tabla 7). En el eje 
2, las muestras que se separan son las de deyecciones y vermicompost de E. fetida de las muestras de 
deyecciones y vermicompost de E. andrei. Así, las muestras de deyecciones y vermicompost de E. fetida 
se separan del resto de muestras por cambios en la presencia de OTUs de los filos de bacterias Proteobac-
teria, TM7, Acidobacteria, y otras bacterias sin clasificar “Unclassified” que correlacionan negativamente 
con el eje 2. Al contrario, la presencia de OTUs de filos de Bacteroidetes, Actinobacteria y Firmicutes (los 
dos últimos filos tienen 1/2 de OTUs que se correlacionan negativamente, y la otra ½ OTUs positivamente 
con el eje) que presentan correlaciones positivas con el eje 2, son los que separan las muestras de deyec-
ciones y vermicompost de E. andrei del resto de muestra sobre el eje 2. (Tabla 8). Hay que resaltar que los 
OTUs de filos de bacterias que presentan correlaciones significativas son distintos entre los dos ejes 1 y 2 
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(excepto 4 OTUs de los filos de bacterias Actinobacteria, 5 OTUs de los filos Proteobacteria, y un  OTUs del 
filo TM7 que son similares entre ejes 1 y 2).
Tabla 7. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 1 del PCoA filogenético cualitativo 
(Distancias Unifrac Unweighted).
OTU p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0005 0,74 0,001 Actinobacteria
Otu0015 0,77 0,000 Actinobacteria
Otu0016 -0,59 0,012 Actinobacteria
Otu0033 -0,59 0,012 Actinobacteria
Otu0041 -0,53 0,031 Actinobacteria
Otu0045 -0,54 0,025 Actinobacteria
Otu0064 0,68 0,003 Actinobacteria
Otu0075 -0,54 0,025 Actinobacteria
Otu0078 -0,61 0,010 Actinobacteria
Otu0023 -0,64 0,006 Actinobacteria
Otu0008 0,86 0,000 Bacteroidetes
Otu0043 -0,86 0,000 Bacteroidetes
Otu0062 0,63 0,007 Bacteroidetes
Otu0082 0,54 0,026 Bacteroidetes
Otu0001 -0,81 0,000 Firmicutes
Otu0003 -0,66 0,004 Firmicutes
Otu0013 -0,60 0,011 Firmicutes
Otu0021 -0,60 0,011 Firmicutes
Otu0036 -0,51 0,040 Firmicutes
Otu0068 -0,72 0,001 Firmicutes
Otu0073 -0,80 0,000 Firmicutes
Otu0169 -0,52 0,031 Firmicutes
Otu0243 -0,50 0,042 Firmicutes
Otu0002 0,85 0,000 Proteobacteria
Otu0004 0,75 0,000 Proteobacteria
Otu0011 -0,54 0,024 Proteobacteria
Otu0012 0,74 0,001 Proteobacteria
Otu0014 0,59 0,012 Proteobacteria
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Otu0020 -0,77 0,000 Proteobacteria
Otu0026 -0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0028 -0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0031 0,64 0,006 Proteobacteria
Otu0037 -0,61 0,010 Proteobacteria
Otu0040 -0,54 0,024 Proteobacteria
Otu0049 -0,63 0,007 Proteobacteria
Otu0056 0,55 0,022 Proteobacteria
Otu0057 -0,77 0,000 Proteobacteria
Otu0058 -0,68 0,003 Proteobacteria
Otu0059 -0,64 0,006 Proteobacteria
Otu0063 -0,51 0,034 Proteobacteria
Otu0067 -0,57 0,017 Proteobacteria
Otu0070 -0,53 0,028 Proteobacteria
Otu0084 0,77 0,000 Proteobacteria
Otu0089 -0,70 0,002 Proteobacteria
Otu0098 -0,50 0,041 Proteobacteria
Otu0105 -0,52 0,033 Proteobacteria
Otu0113 -0,61 0,009 Proteobacteria
Otu0119 -0,50 0,041 Proteobacteria
Otu0292 -0,49 0,046 Proteobacteria
Otu0018 -0,52 0,033 TM7
Otu0071 -0,60 0,010 TM7
Otu0116 -0,55 0,022 TM7
Otu0127 -0,57 0,017 unclassified
Otu0125 -0,63 0,010 Verrucomicrobia
Tabla 8. OTUs que representan correlaciones significativas con el eje 2 del PCoA filogenético cualitativo 
(Distancias Unifrac Unweighted).
OTU p de Spearman Valor de P Filo bacterias
Otu0016 -0,57 0,016 Actinobacteria
Otu0024 0,91 0,000 Actinobacteria
Otu0025 0,74 0,001 Actinobacteria
Otu0035 -0,79 0,000 Actinobacteria
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Otu0041 0,67 0,003 Actinobacteria
Otu0047 -0,52 0,034 Actinobacteria
Otu0075 0,51 0,038 Actinobacteria
Otu0090 -0,52 0,033 Actinobacteria
Otu0101 -0,66 0,004 Actinobacteria
Otu0104 -0,62 0,007 Actinobacteria
Otu0128 -0,65 0,004 Actinobacteria
Otu0173 0,51 0,036 Actinobacteria
Otu0507 0,56 0,020 Actinobacteria
Otu0023 0,52 0,033 Actinobacteria
Otu0030 0,52 0,034 Bacteroidetes
Otu0034 0,65 0,004 Bacteroidetes
Otu0149 -0,56 0,020 Bacteroidetes
Otu0009 0,53 0,030 Firmicutes
Otu0091 -0,64 0,006 Firmicutes
Otu0120 0,61 0,008 Firmicutes
Otu0138 -0,56 0,018 Firmicutes
Otu0152 -0,55 0,021 Firmicutes
Otu0244 -0,56 0,021 Firmicutes
Otu0332 0,56 0,020 Firmicutes
Otu0345 -0,56 0,020 Firmicutes
Otu0006 0,66 0,004 Proteobacteria
Otu0011 -0,64 0,005 Proteobacteria
Otu0014 -0,50 0,039 Proteobacteria
Otu0019 -0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0022 -0,74 0,001 Proteobacteria
Otu0027 -0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0046 -0,74 0,001 Proteobacteria
Otu0063 -0,66 0,004 Proteobacteria
Otu0065 -0,65 0,004 Proteobacteria
Otu0092 -0,72 0,001 Proteobacteria
Otu0094 -0,73 0,001 Proteobacteria
Otu0097 -0,58 0,015 Proteobacteria
Otu0098 -0,67 0,003 Proteobacteria
Otu0178 -0,60 0,012 Proteobacteria
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Otu0180 -0,66 0,004 Proteobacteria
Otu0219 -0,62 0,010 Proteobacteria
Otu0226 -0,51 0,043 Proteobacteria
Otu0559 -0,56 0,020 Proteobacteria
Otu0018 0,71 0,001 TM7
Otu0048 -0,73 0,001 TM7
Otu0177 -0,59 0,013 TM7
Otu0438 -0,56 0,020 TM7
Otu0135 0,52 0,034 TM7
Otu0176 -0,66 0,003 unclassified
Otu0540 -0,56 0,020 unclassified
Otu0093 0,70 0,001 unclassified
Otu0216 -0,56 0,020 unclassified
3.5. Discusión.
Efecto de los procesos digestivos de dos especies de lombrices emparentadas (Eisenia andrei y 
Eisenia fetida) en los cambios de composición bacterianas durante los procesos de vermicom-
postaje. Existencia de un grupo común de bacterias en las deyecciones y vermicompost de las 
distintas especies de lombrices.
En este trabajo hemos encontrado que la especie de lombriz juega un papel determinante en los cambios 
de composición bacteriana durante los procesos de vermicompostaje como ocurre en el estudio de Lores 
et al. (2006). Además, esto también está relacionado con los estudios de Gómez-Brandón et al. (2012) 
donde existe un efecto distinto de las distintas especies de lombrices (E. andrei, E. fetida y P. excavatus) 
que son vermicompostadoras en la biomasa y actividad microbiana tras el paso de distintos estiércoles 
por sus intestinos. Se observa que aunque en general, existe una reducción de biomasa microbiana tras 
el paso de distintos estiércoles por los intestinos de las tres especies de lombrices, E. andrei parece favo-
recer una más reducida biomasa microbiana que en el resto de especies, cuando está alimentándose de 
estiércol de vaca. Por otro lado, algunos OTUs de filos de bacterias parecen estar más relacionados con 
el tiempo de maduración del sustrato procesado por las distintas especies de lombrices que por efecto 
de las especies de lombrices como ocurre también en los estudios de Gómez-Brandón et al. (2011a). En 
este estudio se observa cómo afecta la especie E. fetida en los cambios de biomasa microbiana durante 
el proceso de vermicompostaje completo del estiércol de cerdo que podría relacionarse con cambios en la 
composición de OTUs de filos de bacterias en los vermicompost de las dos especies de lombrices estudia-
das (E. andrei y E. fetida) en relación a las deyecciones, encontrados en este trabajo. Se realizó un experi-
mento con un reactor de distintas capas, y así, se observó que en las capas más jóvenes de este reactor, 
existía una reducción de biomasa microbiana en relación al control sin lombriz, que parecía reducirse aún 
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más en el tiempo hasta estabilizarse en las capas más bajas, relacionadas con las etapas más tardías del 
proceso. Esto podría estar relacionado con los cambios de composición de la mayoría de los filos de bacte-
rias que son afectados por el tiempo. Además, en los estudios de Aira y Domínguez (2010) con distintos 
vermicompost de especies de lombrices distintas (E. andrei, E. fetida y E. eugeniae) donde se observa 
un descenso de la biomasa bacteria en todas las especies de lombrices, pero que está acompañado de 
diferencias en la actividad microbiana entre las distintas lombrices. E. andrei parece tener más relación 
con este aumento de actividad que E. fetida. En este último experimento podemos observar que existe 
efecto de la distinta especie de lombriz durante las últimas etapas del proceso de vermicompostaje, y a 
su vez, existen diferencias en el tiempo durante los procesos de vermicompostaje. Esto concuerda con los 
datos obtenidos en este trabajo, donde algunos OTUs de filos de bacterias coinciden que son afectados a 
la vez, por los dos factores (tiempo y especie de lombriz), aunque no siempre es la misma especie de lom-
briz la que afecta a los cambios de ciertos filos de bacterias en mayor medida. Aunque en los resultados 
obtenidos, la tendencia general de la mayoría de OTUs de filos de bacterias es a disminuir en el tiempo de 
maduración del sustrato que concuerda aunque en menor nivel de resolución, con este último estudio de 
Aira y Domínguez. (2010), también existe algún filo de bacteria que presenta una tendencia diferente, y 
aumenta en las etapas más tardías del proceso. Nuestros resultados confirman que bastantes OTUs de 
filos de bacterias podrían estar favoreciendo la descomposición de la materia orgánica en las etapas más 
tempranas del proceso, y otros pocos OTUs hacerlo en las etapas más tardías del vermicompostaje, lo que 
pone de manifiesto la importancia del factor tiempo en los cambios de composición bacteriana durante 
los procesos de vermicompostaje de estiércol de cerdo por las especies de lombrices (E. andrei y E. fetida). 
Por lo tanto, en los resultados obtenidos, en los cambios de abundancia de Proteobacteria que se dife-
rencian entre las especies de lombrices y en el tiempo durante los procesos de vermicompostaje, E. fetida 
parece tener mayor abundancia de OTUs de este filo de bacterias en las deyecciones (52%)  y vermicom-
post (11%) respecto a las deyecciones (32%) y vermicompost (5%) de E. andrei. Además se confirma que el 
número de Proteobacteria disminuye durante el vermicompostaje, reducción que es relativamente similar 
en las dos especies de lombrices. Las bacterias de este filo Proteobacteria que se diferencian en las de-
yecciones y vermicompost de la especie E. fetida y son distintas a las deyecciones y vermicompost de E. 
andrei se caracterizan por tener implicaciones distintas en la descomposición de la materia orgánica y re-
ciclado de nutrientes durante el proceso de vermicompostaje. Algunos OTUs de géneros de bacterias que 
se encuentran más relacionados con deyecciones y vermicompost de E. andrei que no están en las mues-
tras de E. fetida son: Amaricoccus, Aquicella, Bauldia (de la Familia Rhizobiales), Brevundimonas, Dokdo-
nella, Hydrogenophaga, Hyphomicrobium, Kofleria, Legionella, Pseudomonas, Rhizobium Rhodanobacter, 
Roseomonas, Thermomonas y muchos géneros sin clasificar “Unclassified” de las Familias: Rhodobacte-
raceae, Caulobacteraceae, Rhodospirillaceae, Xanthomonadaceae, Acetobacteraceae, Comamonadaceae, 
Pseudomonadaceae,  y otras sin clasificar tampoco a nivel de Familia pero que pertenecen a los órdenes 
Rhizobiales, Xanthomonadales, Pseudomonadales, Burkholderiales, Sphingomonadales, Myxococcales y 
Rhodospirillales. Todas estas bacterias están en su mayoría implicadas en la mejor descomposición de 
la materia orgánica durante la fijación de de N
2 
atmosférico y desnitrificación, que favorece una mayor 
mineralización de los suelos, y reciclado de nutrientes, manteniendo la fertilidad de los mismos cuando las 
distintas muestras de esta especie de lombriz, E. andrei es aplicada a suelos.
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Los Bacteroidetes siguen un patrón similar, esto es, disminución durante el vermicompostaje, aunque 
solo el tiempo está afectando a su abundancia durante los procesos de vermicompostaje. Por lo tanto, 
este filo de bacteria tiene mayor en las muestras de deyecciones (1,5%) que en los vermicompost (0,3%). 
Las abundancias de las bacterias de este filo Bacteroidetes que se diferencian en las deyecciones y vermi-
compost de las dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) se caracterizan por sus implicaciones en la 
descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes durante el proceso de vermicompostaje. 
Los vermicompost de E. andrei y E. fetida se diferencian de las deyecciones de las mismas especies de 
lombrices en los OTUs de géneros de bacterias: Filimonas y Bacteroidetes incertae_sedis, y muchas sin cla-
sificar “Unclassified” a nivel de género, que pertenecen a las Familias: Chitinophagaceae, Saprospiraceae, 
Porphyromonadaceae y Marinilabiaceae. Debido a que existen muchas bacterias sin clasificar “Unclassi-
fied” a nivel de género no podemos conocer sus implicaciones en la descomposición de materia orgánica 
y reciclado de nutrientes.
Sin embargo la tendencia cambia con las abundancias del filo Firmicutes que se diferencian entre las 
especies de lombrices y en el tiempo durante los procesos de vermicompostaje, donde E. andrei parece 
tener mayor abundancia de OTUs de este filo en sus deyecciones (58%) y vermicompost (88%) respecto a 
las deyecciones (42%) y vermicompost (83%) de E. fetida. En este caso el patrón es inverso a lo observado 
para las Proteobacteria, ya que aquí observamos un aumento de los Firmicutes, similar de nuevo para 
las dos especies, durante el proceso de vermicompostaje. Las bacterias de este filo Firmicutes que se 
diferencian en las deyecciones y vermicompost de la especie E. andrei y son distintas a las deyecciones y 
vermicompost de E. fetida se caracterizan por ser en su mayoría de los géneros Anaerobacter, Clostridium, 
Bacillus, Staphylococcus, Caryophanon, Paenibacillus, Saccharofermentans, Tissierella, Acetivibrio, Sarcina, 
Tumebacillus, Turicibacter y muchas sin clasificar “Unclassified” de las Familias  Clostridiaceae, Peptostrep-
tococcaceae, Lachnospiraceae,  Ruminococcaceae, Staphylococcaceae, Planococcaceae, Paenibacillaceae y 
Bacillaceae. La mayoría de ellas están implicadas en la fijación de nitrógeno o son patógenos ambientales, 
cuyo conocimiento puede mejorar el control de los mismos en los suelos donde se apliquen los distintos 
sustratos de esta especie de lombriz, E. andrei. Esto nos permite confirmar que las abundancias de Firmi-
cutes en E. andrei permite llevar a cabo más eficazmente en proceso de vermicompostaje completo, tanto 
en etapas más tempranas como las más tardías relacionadas con la estabilización del vermicompost para 
su aplicación como enmienda orgánica en suelos
Pasa lo mismo con las abundancias de otros filos como TM7 y bacterias sin clasificar “Unclassified” que 
solo se ven afectadas por el tiempo de procesado del sustrato durante los procesos de vermicompostaje. 
Aunque en estos filos cambian las relaciones de abundancias entre deyecciones y vermicompost. Por un 
lado, en el filo TM7 existe una menor abundancia en las deyecciones de las dos especies de lombrices 
(E. andrei (0,2%) y E. fetida (0,08%)) que en los vermicompost de las mismas (E. andrei (1%) y E. fetida 
(0,8%)). Todos los géneros de este filo de bacteria pertenecen a TM7_genus_incertae_sedis. Por otro lado, 
las abundancias del filo sin clasificar “Unclassified” tienen una menor abundancia en las deyecciones de 
las dos especies de lombrices (E. andrei (0,5%) y E. fetida (0,3%)) respecto a los vermicompost (E. andrei 
(1%) y E. fetida (0,8%)). En estos casos, como para los Firmicutes, la tendencia es a aumentar durante el 
vermicompostaje. Debería haber más estudios en el tiempo para asegurar que este aumento del filo se 
mantiene y para comprobar si puede cambiar la abundancia del filo hasta estabilizarse en el vermicompost 
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al ser aplicado en suelos agrícolas como enmienda orgánica. 
En lo referente a la existencia de un microbioma básico durante los procesos de vermicompostaje en-
contramos que hay 80 OTUs de filos de bacterias en las deyecciones y vermicompost de E. andrei que 
son comunes a estas muestras y se encuentran en abundancia: Firmicutes (78%), Proteobacteria (18%), 
Actinobacteria (4%), TM7 (0,3%), Verrucomicrobia (0,01%) y otras sin clasificar Unclassified (0,07%). En el 
caso de las deyecciones y vermicompost de E. fetida encontramos que existe un grupo de 67 OTUs de filos 
de bacterias comunes sobre todo de Firmicutes (92%) y en menor contribución encontramos los filos Pro-
teobacteria (3%), Actinobacteria (4%), TM7 (0,3%), Bacteroidetes (0.03%), Verrucomicrobia (0,01%) y otras 
sin clasificar Unclassified (0,006%). De manera similar Gómez Brandón et al. (2012) observa claramente 
que la comunidad microbiana de las deyecciones obtenidas a partir de tres estiércoles depende en gran 
medida de la especie utilizada (E. andrei, E. fetida y Perionyx excavatus), aunque influya la distinta dieta 
de la que se alimentan. Estas bacterias que forman los microbiomas básicos podrían favorecer un vermi-
compost más homogéneo y estable debido a esta especie de lombriz durante la fase de maduración del 
mismo que mejoraría la salud de los suelos donde fueran aplicados como enmienda orgánica. Siguiendo 
con los grupos de bacterias comunes, encontramos que debido a que las dos especies de lombrices E. 
andrei y E. fetida son lombrices emparentadas con un mismo origen común, podría haber unas mismas 
bacterias intestinales compartidas en sus deyecciones. Esto ocurre en otros estudios de Gómez-Brandón 
et al. (2012) con las deyecciones de tres especies de lombrices (E. andrei, E. fetida y P. excavatus) donde 
existe una reducida biomasa microbiana en las deyecciones de las mismas que es independiente al sus-
trato del que se alimentan. Siguiendo con estos resultados, en los trabajos de Aira et al. (2009) también 
podemos encontrar que no hay cambios de biomasa microbiana en el contenido intestinal por efecto de 
distintas especies de lombrices epigeas (E. andrei, E. fetida y E. eugeniae) y una anécica (O. complanatus) 
donde el estiércol inicial es alterado por las distintas especies de lombrices por igual. Por lo tanto, de los 
resultados de estos dos estudios podemos esperar que existan bacterias comunes en las deyecciones  de 
las dos especies E. andrei y E. fetida, independientemente del sustrato, debido a los procesos asociados al 
intestino (PAIs) que desarrollan por igual las dos especies de lombrices, llevando a cabo procesos digesti-
vos similares durante la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes en el vermicom-
postaje. En los resultados obtenidos existen 69 OTUS de filos de bacterias entre las deyecciones de las 
distintas especies de lombrices E. andrei y E. fetida que son: Firmicutes (74%), Proteobacteria (22%) y otros 
filos minoritarios como Actinobacteria (3%), Bacteroidetes (0.5%), TM7 (0.3%), Verrucomicrobia (0.01%), 
y bacterias sin clasificar “Unclassified” (0.02%). Además observamos que debido a  un mismo procesado 
del sustrato durante el vermicompostaje, los productos finales de vermicompost podrían mantener las 
condiciones adecuadas (sustrato homogéneo de granulometría fina y oxigenado por los efectos indirec-
tos de la lombrices) para que se establezcan un mismo grupo de bacterias entre especies de lombrices 
diferentes E. andrei y E. fetida. En los resultados obtenidos podemos encontrar que existen 130 OTUs de 
filos de bacterias comunes entre los vermicompost de E. andrei y E. fetida: los de mayor contribución son 
Firmicutes (74%) y Proteobacteria (21%), y otros filos de menor contribución son Actinobacteria (4%), TM7 
(0.46%), otras sin clasificar a nivel de filo “Unclassified” (0.10%), Bacteroidetes (0.12%), Verrucomicrobia 
(0.04%), Acidobacteria (0.03%), Cloroflexi (0.008%). En resumen, a pesar de los cambios de composición 
bacteriana debido a la especie de lombriz y tiempo de maduración del sustrato durante el vermicompos-
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taje, la existencia de microbiomas comunes debidos al mismo procesado del sustrato por las especies de 
lombrices E. andrei y E. fetida ponen de manifiesto el papel de las lombrices de tierra en la descomposición 
de la materia orgánica y reciclado de nutrientes durante el vermicompostaje. Esto se dará tanto en las pri-
meras etapas, en la fase activa donde se forman las bacterias intestinales comunes entre las deyecciones 
de E. andrei y E. fetida, en las que algunas bacterias intestinales serán mantenidas en las deyecciones y 
formarán un grupo común en las dos especies por igual. Y también en las etapas de maduración, más tar-
días, donde otro grupo de bacterias serán mantenidos debido a las distintas condiciones del sustrato que 
es mezclado con sustrato no modificado del suelo (vermicompost). En unos casos, este grupo de bacterias 
no dependerá de la especie de lombriz cuando estudiamos los grupos comunes entre vermicompost de las 
dos especies de lombrices, pero en otros casos, podría variar el grupo común en las deyecciones y vermi-
compost debido a que E. andrei y E. fetida son dos especies de lombrices distintas que aporten bacterias 
diferentes al grupo común que a su vez, se mantienen en función de las condiciones del sustrato final del 
proceso de vermicompostaje. Conocer estos grupos comunes, pueden ayudar a conocer mejor, el uso de 
las distintas especies de lombrices y sus sustratos derivados del procesado distinto del estiércol de cerdo 
durante el proceso de vermicompostaje. Finalmente, esto podría llevar a cabo más eficazmente el proceso 
de vermicompostaje por la acción conjunta de las especies de lombrices y los sustratos más idóneos que 
puedan favorecer con sus bacterias comunes la fertilización de suelos y su mejor gestión hacia un uso 
sostenible y medioambiental.
Cambios en la a-diversidad de las bacterias debido a las dos especies E. andrei y E. fetida y el tiempo 
durante el proceso de vermicompostaje.
Encontramos que existe una tendencia a aumentar la riqueza de OTUs (Sobs y Chao) durante el vermicom-
postaje; aumento que se produce a pesar la reducción de biomasa microbiana que se observa durante el 
vermicompostaje (Gómez-Brandón et al., 2011). Encontramos que las dos especies de lombrices son igual-
mente ricas en OTUs de filos de bacterias que pueden estar implicadas en la descomposición de materia 
orgánica y reciclado de nutrientes para llevar a cabo más eficientemente el proceso de vermicompostaje 
tanto en la fase activa con las deyecciones de las lombrices, como en la fase de maduración con los vermi-
compost de las mismas. A su vez, las diferencias de riqueza de OTUs en el tiempo (deyecciones respecto 
a vermicompost) de las lombrices, podría hacer que estos sustratos tuvieran diferente resistencia a las 
perturbaciones del medio, y por lo tanto, por lo resultados obtenidos el vermicompost sería más idóneo 
para usar como enmienda orgánica en suelos debido a su mayor riqueza en OTUs de filos de bacterias que 
podrá aportarle mayor resistencia a perturbaciones ambientales (productos tóxicos del ambiente, patóge-
nos etc) que las deyecciones de las mismas menos ricas.  La menor riqueza de OTUs en las deyecciones de 
las dos especies de lombrices que equivale a las primeras etapas del proceso de vermicompostaje, podría 
estar relacionado con los estudios de Gómez-Brandón et al. (2011) donde se encuentra que las deyecciones 
de E. andrei homogenizan los distintos estiércoles ganaderos de los que se alimenta, y se obtiene una 
reducida pero activa biomasa microbiana, que podrían estar relacionada con la baja riqueza asociada a 
esta especie de lombriz, dentro de sus deyecciones. El aumento de riqueza de OTUs encontrado en los 
resultados del vermicompost de las dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) podría estar relacio-
nado con estudios con técnicas tradicionales de Aira y Domínguez (2011) donde se evalúa los cambios de 
biomasa microbiana en las primeras etapas del proceso de vermicompost, en un reactor por capas, y se 
207
Capítulo 3
observa un aumento de biomasa microbiana en las primeras etapas (capas más superficiales) y una ba-
jada de biomasa microbiana durante la fase de maduración del estiércol de cerdo en el producto final del 
vermicompostaje, el vermicompost por efecto de las distintas especies de lombrices estudiadas (E. andrei, 
E. fetida y E. eugeniae). Esto se ve acompañada de diferencias en actividad microbiana en las distintas 
especies de lombrices, lo que podría influir en un aumento de la diversidad y composición de las comunida-
des bacterianas, ya que no todos los filos de bacterias se verán afectadas de la misma manera, por lo que 
esta subida en actividad podría darnos una señal del aumento de riqueza de OTUs en los vermicompost 
de nuestro trabajo. También podría estar relacionado con otros estudios moleculares con lombrices (Sinha 
et al. (2010) donde se evalúa el potencial del vermicompost con bacterias beneficiosas donde distintas 
especies de lombrices, entre ellas E. fetida, son vehículo de inoculación de estas bacterias para mejorar el 
crecimiento en plantas y salud de suelos cuando este sustrato es utilizado como enmienda orgánica. En 
este estudio aumenta por igual en todos los vermicompost de las distintas especies de lombrices, estas 
bacterias beneficiosas, por lo que el sustrato más maduro estará aportando nuevas bacterias al sustrato 
de etapas más tempranas del vermicompostaje, como las deyecciones. 
Por otro lado y de igual manera, también encontramos que existe diferente diversidad de OTUs de 
filos de bacterias (diversidad medida con el índice de Simpson) dentro de cada muestra (deyecciones y 
vermicompost) de las dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida). En este caso, también existe una 
tendencia a aumentar la diversidad de OTUs en el vermicompost de las dos especies de lombrices por 
igual, debido a que las especies de lombrices no afectan significativamente a los cambios en a-diversidad 
taxonómica. Otros estudios moleculares de Fracchia et al. (2006), Vaz-Moreira et al. (2008) y Fernán-
dez-Gómez et al. (2012) encuentra en el vermicompostaje de residuos ganaderos por E. fetida un mismo 
aumento en la presencia y abundancia de algunas bacterias como (a y δ) Proteobacteria y sobretodo Gram 
positivas: Firmicutes, Actinobacteria aunque necesitaríamos más especies de lombrices para comprobar 
que efectivamente, este aumento en la presencia de estas bacterias se da por igual en distintas especies 
o no. Los estudios de Yakushev et al. (2009, 2011) son los que evalúan mejor estos cambios de diversidad 
bacteriana con técnicas no moleculares y moleculares (DGGE del gen 16S ARNr) debidos a las distintas 
especies de lombrices que emplean (E. andrei, A. caliginosa y A. rosea) durante el proceso de vermicom-
postaje de distintos estiércoles ganaderos. Encuentran que las especies de lombrices afectan al aumento 
de la diversidad microbiana en los vermicompost en relación al estiércol sin procesar, en todas las especies 
por igual, pero no en todos los parámetros estudiados (índice de Shannon-Wiener se mantienen sin alte-
rar por efecto de las especies de lombrices) y además, depende también de la naturaleza del sustrato. En 
resumen, en los resultados obtenidos, las dos especies de lombrices tienen una misma diversidad de OTUs 
(medida con el índice de Simpson) que les permitirán llevar a cabo más eficazmente la descomposición 
de la materia orgánica y reciclado de nutrientes durante los procesos de vermicompostaje. Y debido a 
que el tiempo está afectando a la a-diversidad taxonómica durante este proceso, los vermicompost será 
más diversos en OTUs de bacterias y su aplicación en suelos como enmienda orgánica podrá permitir una 
mejor salud de los mismos que las deyecciones de lombriz, permitiéndoles a su vez, recuperarse antes de 
las perturbaciones ambientales del medio. En nuestro caso, si observamos los resultados obtenidos de 
la diversidad bacteriana y su reparto medido con el índice de Shannon-Wiener, encontramos que no hay 
efecto de la especie, ni el tiempo en los cambios de diversidad de OTUs de filos de bacterias durante el ver-
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micompostaje, lo que ocurre también en los estudios con lombrices de Yakushev et al. (2009). En cambio, 
se encuentra una interacción entre las deyecciones y el vermicompost de la especie E. andrei que no existe 
en E. fetida. Esta interacción podría estar relacionada con que cuando actúa esta especie de lombriz, E. an-
drei, comiendo estiércol de cerdo se da un aumento de diversidad de OTUs de bacterias importante tras el 
paso del estiércol de cerdo por sus intestinos (es decir, en sus deyecciones), que estará relacionado con la 
bajada  en el tiempo de diversidad de OTUs de bacterias en los vermicompost de esta lombriz. Aunque no 
afectan los factores por separado (especie y tiempo), parece que juntos están manteniendo una baja di-
versidad bacteriana en el vermicompost de esta especie de lombriz que podría favorecer una más estable 
microbiota en estos productos finales del proceso de vermicompostaje. Es decir, posiblemente esta bajada 
de diversidad bacteriana en sus vermicompost podrán estar directamente relacionadas con bacterias de 
la misma especie de lombriz ya que influye el aumento de bacterias en sus deyecciones, en el cambio de 
bacterias en sus vermicompost durante el proceso de maduración del mismo procesado por la lombriz. Por 
lo tanto, el vermicompost de E. andrei podría estar más relacionado con la especie de lombriz, que procesa 
el sustrato de estiércol de cerdo en el tiempo. Esto pone de manifiesto el papel importante de esta especie 
de lombriz, E. andrei  para formar vermicompost con una reducida riqueza de OTUs que pueden favorecer 
la salud y fertilidad de los suelos, pudiendo a su vez, hacer frente mejor a los cambios ambientales del 
medio lo que permitiría un uso más sostenible y medio ambiental de los suelos que E. fetida no.
La existencia de cambios en la diversidad filogenética, que aumenta durante el vermicompostaje, nos 
sugiere que durante la degradación de la materia orgánica a medida que desaparecen las sustancias más 
lábiles y permanecen las más complejas, es necesario que nuevos linajes de bacterias tomen el control 
de la descomposición.. Las deyecciones de las dos especies están manteniendo una más baja diversidad 
de OTUs de filos de bacterias debido a un origen común que tendrán con este sustrato, y por otro lado, 
también se mantiene una mayor diversidad de OTUs de bacterias en los vermicompost de las dos especies 
de lombrices por un mismo origen común de las bacterias con este sustrato final del proceso de vermicom-
postaje. Estas bacterias mejor adaptadas a cada tipo de sustrato, estarán favoreciendo el mantenimiento 
de estas diferencias en diversidad de OTUs de bacterias en el tiempo (en las deyecciones y vermicompost), 
independientemente de la especie de lombriz estudiada (E. andrei y E. fetida). Finalmente, esto pone de 
manifiesto la importancia de los efectos indirectos de las lombrices durante la fase de maduración del 
proceso de vermicompostaje, donde las dos especies por igual tendrán una baja diversidad de OTUs mejor 
adaptadas a las deyecciones de las mismas que se transformarán durante la fase de maduración en otros 
OTUs de filos de bacterias mejor adaptados al sustrato final, vermicompost por su origen común con los 
distintos sustratos. Este aumento de diversidad filogenética en los vermicompost de las dos especies de 
lombrices por igual, permite mantener una mejor resistencia en los vermicompost independientemente 
de la especie, donde las diversas bacterias permitirán la recuperación de suelos más rápidamente, cuando 
este sustrato sea aplicado como enmienda orgánica a suelos. Esto nos permite asegurar la evolución de 
las bacterias con  sus vermicompost, en el tiempo cuando sean aplicados como enmienda orgánica en 
suelos, mejorando así, la salud de los mismos, hacia un uso sostenible y medio ambiental en el presente 
y en el futuro.
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Cambios de la β-diversidad debido a las dos especies de lombrices (Eisenia andrei, E. fetida)  du-
rante los procesos de vermicompostaje.
Por otro lado, además, también encontramos que existen cambios en la β-diversidad bacteriana 
debidos a las dos especies de lombrices (E. andrei y E. fetida). Estos cambios en estructura (cuan-
titativo) como composición (cualitativo) de las comunidades bacterianas aparecen tanto a nivel 
taxonómico como a nivel filogenético. Los cambios en taxonomía nos dicen qué bacterias hay y 
los cambios filogenéticos nos dicen si son filogenéticamente distintas, es decir, reflejan la historia 
evolutiva de estos OTUs, con sus posibles adaptaciones para sobrevivir en cada especie de lombriz 
y tipo de sustrato durante las distintas etapas del proceso de vermicompostaje. Se han encontra-
do resultados similares en otros animales como: en las abejas de la miel en estudios de Moran et 
al. (2011), mamíferos en los estudios de Ley et al. (2008) y esponjas tropicales por Schmitt et al. 
(2012), donde el factor especie o filogenia de los animales, parece influir en los cambios de compo-
sición y (a y β) diversidad taxonómica y filogenética. Además, también se observa este efecto de 
las especies en las lombrices de tierra ya que por los estudios de Byzov et al. (2009) que estudia 
los efectos de distintas especies de lombrices (E. fetida, L. terrestris y A. caliginosa), se encuentran 
que existen cambios de diversidad bacteriana filogenética tras el paso de suelo por los intestinos 
de las lombrices que no están en el mismo. En este último trabajo, se estudian los efectos directos 
de las especies de lombrices en las deyecciones de las mismas, tras el paso de un mismo sustrato 
de suelo por los intestinos de las lombrices. Por otro lado, no existen estudios moleculares que 
relacionen los cambios de diversidad bacteriana entre tipos de muestras diferentes (deyecciones 
y vermicompost) de las especies E. andrei y E. fetida durante el proceso de vermicompostaje. Es 
decir, el factor tiempo y especie de lombriz no están estudiados en conjunto y en profundidad, 
aunque sí que podemos tener estudios con técnicas tradicionales que nos acerquen a nuestros 
resultados, donde se estudia el proceso completo de vermicompostaje: fase activa y fase de madu-
ración (Aira y Domínguez, 2010) o se estudian los procesos por separados: solo en las deyecciones 
(Gómez-Brandón et al., 2012) durante la fase activa y solo en los vermicompost (Lores et al., 2006; 
Aira y Domínguez, 2010, Aira y Domínguez, 2011) durante la fase de maduración. En estos últimos 
casos donde se estudian los procesos por separado, solo podemos relacionar estos cambios de 
biomasa microbiana por el efecto de las distintas especies de lombrices empleadas, pero no por el 
tiempo. Solamente en el caso de Aira y Domínguez (2010) podemos relacionar estos cambios de 
biomasa microbiana entre los dos tipos de muestras (deyecciones y vermicompost) con los cam-
bios de diversidad y composición de las comunidades bacterianas a distintos niveles (taxonómicos 
y filogenéticos) entre deyecciones y vermicompost de las dos especies de lombrices, ya que no to-
das las bacterias se verán afectadas de la misma manera durante los procesos de vermicompostaje 
y podrían variar de distinta manera.
Los resultados obtenidos de los cambios en β-diversidad de bacterias a nivel taxonómico, nos da infor-
mación de lo que hay en un momento puntual y de los factores que están influyendo en ese punto. Es de-
cir, en este caso, el factor especie esté influyendo en los cambios de diversidad bacteriana en la actualidad 
que genera unos patrones de diversidad bacteriana característicos según la distribución de bacterias de las 
deyecciones y vermicompost de las distintas especies de lombrices (E. andrei y E. fetida), que a su vez, al 
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existir efecto del factor tiempo, este patrón de diversidad estará siendo diferente entre los tipos de mues-
tras diferentes (deyecciones y vermicompost) procesadas por las distintas especies de lombrices durante 
el proceso de vermicompostaje. En los resultados obtenidos podemos observar que existen cambios en 
diversidad bacteriana importantes a nivel taxonómico, tanto por el efecto de la especie de lombriz, como el 
tiempo de maduración del sustrato durante los procesos de vermicompostaje. En los casos que la distribu-
ción de bacterias, tiene un patrón diferente según la especie de lombriz, encontramos que una especie de 
lombriz está más relacionada con unas bacterias que otra, lo que aporta unos beneficios a la especie con 
distinta diversidad de bacterias que a la otra durante los procesos de vermicompostaje. Así pues, los cam-
bios de diversidad bacteriana a nivel de β-diversidad taxonómica entre especies de lombrices distintas (E. 
andrei y E. fetida) que comen el mismo estiércol de cerdo y entre muestras (deyecciones y vermicompost), 
están dándonos información del reemplazo de bacterias que hay en los distintos sustratos procesados por 
las lombrices (deyecciones y vermicompost) debido a cada especie de lombriz y su distribución según la 
misma en el tiempo. Así pues, la influencia de estos cambios en β-diversidad taxonómica entre especies 
de lombrices (E. andrei y E. fetida) podría ser debida a la posible evolución de las bacterias con los intes-
tinos de las distintas especies de lombrices por separado (coevolución) y no por las condiciones similares 
de sus sistemas digestivos, ya que al ser dos especies epigeas, de la misma categoría ecológica y además, 
estar estrechamente emparentadas, lo más lógico es que mantengan un similar sistema digestivo para 
llevar a cabo los procesos digestivos de la materia orgánica durante el vermicompostaje. La filogenia de 
estas dos especies de lombrices que coevolucionan con distintas bacterias intestinales, podría estar diri-
giendo los procesos de diversificación hacia la generación de nuevas especies de bacterias en sus sustratos 
procesados (deyecciones) que a su vez, indirectamente podría derivarse en el tiempo a sus vermicompost, 
permitiendose así, distintos patrones de diversidad bacteriana en la actualidad.
Por lo tanto, los resultados obtenidos a nivel de diversidad taxonómica analizada con medidas cuantita-
tivas (Bray-Curtis) nos informan de que cada especie de lombriz (E. andrei y E. fetida) y tiempo distinto en 
el procesado del mismo estiércol de cerdo (deyecciones y vermicompsot) están cambiando la abundancia 
de OTUs que pertenecen a diferentes Filos, durante el proceso de vermicompostaje. En los resultados 
obtenidos de correlación con el análisis de componentes principales (PCoAs) encontramos que en el eje 1, 
las altas abundancias de los OTUS de Filos de bacterias Proteobacteria están más correlacionados con las 
deyecciones de E. andrei y E. fetida que con el resto muestras. A su vez, las altas abundancias de Firmi-
cutes y Actinobacteria están más correlacionadas con los vermicompost de las dos especies de lombrices 
que con las deyecciones y en menor medida, pasa los mismo con las bajas abundancias de TM7 y otras 
bacterias sin clasificar “Unclassified”. En el eje 2, Actinobacteria parece estar más correlacionada con las 
deyecciones de E. andrei que con el resto de muestras, aunque existe una más clara diferencia entre las 
deyecciones de E. andrei y las deyecciones de E. fetida que con el resto de vermicompost de las dos espe-
cies de lombrices. En menor medida también están las abundancias de Bacteroidetes y Firmicutes. Y por 
otro lado, Proteobacteria parece tener más correlación con las muestras de deyecciones de E. fetida que 
con las deyecciones de E. andrei. El tiempo de procesado de los  distintos tipos de sustrato, deyecciones 
y vermicompost, durante este proceso de vermicompostaje son los que están generando los patrones de 
diversidad bacteriana actuales con bacterias más dominantes en unos sustratos que en otros,pero depen-
de a su vez, en las primeras etapas del proceso, de las especies de lombrices. Para que esto pase, debe 
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existir variabilidad de sustratos y de especies de lombrices en el medio, es decir, se tiene que llevar a cabo 
el proceso completo de vermicompostaje en el tiempo por las dos especies de lombrices en el medio, para 
que cada tipo de bacteria pueda colonizar mejor unos sustratos y no otros por las condiciones distintas de 
procesado en el tiempo que llevan acabo las lombrices durante los procesos de vermicompostaje. Por un 
lado, las bacterias que colonizan antes las deyecciones tienen un origen intestinal, ya que el procesado de 
las lombrices se da cuando el estiércol de cerdo pasa por los intestinos de las lombrices de tierra durante 
la fase activa del proceso de vermicompostaje, por lo tanto, las bacterias que colonicen estos sustratos, 
habrán colonizado previamente los intestinos de estas lombrices. Que por lo resultados obtenidos, existen 
algunas diferencias de filos de bacterias según la especie de lombriz que modifica el sustrato inicial de 
cerdo (en las deyecciones de E. andrei y E. fetida). Por otro lado, las bacterias de los vermicompost deberán 
ser una mezcla de bacterias intestinales, y otras bacterias que no pertenecen al procesado del sustrato 
por las lombrices, es decir, que el tiempo de maduración del sustrato y las condiciones distintas que se 
dan durante su formación (oxigeno, riqueza en nutrientes y granulometría fina) están permitiendo el cre-
cimiento de distintas bacterias más capacitadas para sobrevivir en este sustrato y no en el otro. Ya que los 
cambios de abundancia de bacterias se debe tanto a las especies de lombrices, como a los distintos proce-
sados del sustrato inicial en el tiempo existe algunos OTUs de los filos Actinobacteria y en menor medida 
Bacteroidetes, Firmicutes, TM7 y otras sin clasificar “Unclassified” cuyos cambios de abundancias en las 
deyecciones están más influidos por la especie de lombriz, E. andrei que E. fetida. Por lo tanto, estos OTUs 
podrían crecer primero en los intestinos de esta especie de lombriz, ya que solo se da en sus deyecciones 
y por lo tanto, podrían estar formando parte de las bacterias intestinales de la misma. Aquí, se nota la 
influencia de la filogenia de las disintas especies de lombrices, y su coevolución en paralelo con distintas 
bacterias intestinales más relacionadas con E. andrei que con E fetida. E. andrei parece favorecer el esta-
blecimiento de aquellas bacterias que mejor colonicen su medio intestinal que a su vez, llevarán a cabo de 
manera más eficaz la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes que E. fetida que no 
permite estas colonizaciones debido a su distinta coevolución con otras bacterias mejor adaptadas a sus 
intestinos durante su  evolución.
Por lo tanto, los resultados obtenidos a nivel de diversidad taxonómica analizada con medidas cuali-
tativas (coeficiente de Jaccard) nos informan de que cada especie de lombriz (E. andrei y E. fetida) y cada 
tiempo distinto de procesado del sustrato (deyecciones y vermicompost) cambia la presencia de OTUs que 
pertenecen a diferentes Filos. En los resultados obtenidos de correlación con el análisis de componentes 
principales (PCoAs) en el eje 1, encontramos que la presencia de los OTUS de Filos de bacterias Proteo-
bacteria y Bacteroidetes están más correlacionadas con las deyecciones de E. andrei y E. fetida que con 
las muestras de vermicompost de las dos especies de lombrices. Y por otro lado, la presencia de OTUs de 
filos como Acidobacteria, Actinobacteria, Firmicutes, TM7, Verrucomicrobia y otras bacterias sin clasificar 
“Unclassified” están más correlacionadas con los vermicompost de las dos especies de lombrices que con 
las deyecciones. Además, en el eje 2, encontramos que Proteobacteria, Acidobacteria, Bacteroidetes, TM7, 
y otras sin clasificar “Unclassified” están correlacionadas con deyecciones y vermicompost de E. fetida, 
más que con deyecciones y vermicompost de E. andrei. Si nos centramos en las implicaciones de esta 
medida de presencia, observamos que tanto la especie de lombriz como el tiempo restringen o permiten 
la existencia de OTUs. Por lo tanto, esta presencia de bacterias en unos sustrato u otros, parece depender 
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del tipo de bacteria estudiada y sus caracteristicas para poder sobrevivir en las distintas condiciones de 
los mismos. Por otro lado, existe también restricción de otras bacterias por el procesado distinto de los 
sustratos debido a las especies de lombrices (E. andrei y E. fetida). El sistema digestivo de E. fetida y sus 
procesos digestivos asociados a ella, permiten el establecimiento de una bacterias propias como Proteo-
bacteria, Acidobacteria, Bacteroidetes, TM7 y otras sin clasificar “Unclassified” en sus deyecciones y vermi-
compost que son OTUs de filos distintos a los de las deyecciones y vermicompost de E. andrei. El sistema 
digestivo de E. andrei y sus procesos digestivos asociados, permiten el establecimiento de los OTUs de 
los filos Firmicutes, Cloroflexi y Actinobacteria en sus deyecciones y vermicompost en la actualidad. Esto 
puede provocar reemplazamientos de presencia de unas bacterias por otras en  las distintas muestras 
(deyecciones y vermicompost) cuando estas especies de lombrices (E. andrei y E. fetida) se combinen en 
el mismo medio durante la descomposición de materia orgánica y los procesos de vermicompostaje. Este 
reemplazamiento de presencia de OTUs de Filos de bacterias según la especie de lombrices y sustratos 
modificados en el tiempo (deyecciones y vermicompost)  pueden generar patrones de diversidad bacte-
riana determinados que aporten mayor diversidad a los suelos cuando estas muestras son aplicadas en 
los mismos como enmienda orgánica. Esta diversidad de bacterias en los suelos, se mantendrá más alta, 
si existen las dos especies de lombrices en el medio, ya que la falta de alguna especie de lombriz estará 
afectando a la desaparición de la presencia de unas bacterias propias de una de ellas. 
Continuando con los analisis de los cambios en β-diversidad bacteriana, a nivel filogenético cuantitativo 
encontramos que los mismos factores (especie y tiempo) están afectando a los cambios de β-diversidad 
bacteriana durante los procesos de vermicompostaje del estiércol de cerdo. Estos cambios nos informan 
del origen evolutivo común de las bacterias asociadas a las deyecciones y vermicompost de las distintas 
especies de lombrices debido a las mismas. A su vez, estos cambios nos informa de las historias evolutivas 
paralelas de las distintas bacterias mejor adaptadas con sus especies de lombrices diferentes (E. andrei 
y E. fetida) debido al mismo origen común entre unas bacterias con cada especie de lombriz estudiada 
por separado. Además, debido a que el tiempo tambien está afectando a estos diferentes patrones de 
diversidad bacteriana, podrían haber unas bacterias más asociadas a un sustrato u otro (deyecciones o 
vermicompost), debido a un origen común de ciertos filos de bacterias con cada tipo de sustrato diferente 
en el tiempo durante los procesos de vermicompostaje de las lombrices. También a modo general, estos 
cambios de diversidad entre los distintos tratamientos estudiados, nos permite conocer los mecanismos 
que se establecieron en el pasado. Es decir, las interacciones que ocurrieron durante la formación del 
microbioma intestinal se dieron por el efecto de las especies de lombrices pero debido al tiempo de ma-
duración del sustrato estas relaciones pueden variar por un proceso de adaptación donde las bacterias 
que mejor explotaron los recursos de los respectivos sustratos fueron dirigidas por una fuerza mayor de 
selección natural a ocupar estos medios. Por lo tanto, los resultados obtenidos a nivel de diversidad fi-
logenética analizada con medidas cuantitativas (weighted Unifrac) nos informan de que cada especie de 
lombriz  y tipo de sustrato (deyecciones y vermicompost) cambia la abundancia de OTUs que pertenecen 
a diferentes Filos. Según los resultados obtenidos con el análisis de componentes principales (PCoAs) del 
eje 1, las abundancias de OTUs de Filos de bacterias mejor adaptadas son Proteobacteria, Firmicutes, y Ac-
tinobacteria que correlacionan con las muestras de vermicompost de E. andrei y E. fetida más que con las 
deyecciones de las dos especies de lombrices. En menor medida encontramos que OTUs de los filos TM7, 
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Cloroflexi y otras bacterias sin clasificar ”Unclassified” también están mejor adaptadas a estas muestras. 
Por otro lado, los OTUs de filos de Bacteroidetes correlacionan más con las deyecciones de E. andrei y E. 
fetida que con los vermicompost de ambas lombrices. En todos los casos, los distintos OTUs de filos de 
bacterias están mejor adaptados a unos sustratos más que a otros en el tiempo. Es decir, los cambios de 
β-diversidad a nivel filogenético entre sustratos (deyecciones y vermicompost) de las dos especies de lom-
brices sobre las medidas cuantitativas (abundancia) nos informan que ciertos OTUs de Filos de bacterias 
fueron los que primero colonizaron el intestino por una mayor abundancia de los sustratos en el medio y 
una mayor variedad de los mismos durante los procesos de vermicompostaje. Por otro lado, otros OTUs 
de filos de bacterias fueron las que se desarrollaron en él durante el mezclado de las deyecciones (y en-
vejecimiento) con el sustrato no modificado, debido a las distintas condiciones (nutricionales, físico-quí-
micas), que además cambian durante el tiempo. Volviendo a los resultados obtenidos con el análisis de 
coordenadas principales (PCoAs), las abundancias de OTUs en el eje 2, encontramos que los OTUs de filos 
de bacterias que correlacionan mejor con las deyecciones y vermicompost de E. fetida son Proteobacteria 
y Firmicutes y en menor medida con los OTUs de filos de Acidobacteria, Bacteroidetes y otras sin clasificar 
“Unclassified”. Por otro lado, los filos de OTUs de bacterias Actinobacteria y TM7 correlacionan mejor con 
las deyecciones y vermicompost de E. andrei. En este caso, proliferan distintos OTUs de filos de bacterias 
dependiendo de la especie de lombriz estudiada. Así pues, el sistema digestivo de E. fetida y los procesos 
digestivos asociados a este de la lombriz, permitirán la colonización de bacterias en las deyecciones y ver-
micompost de la misma. El mismo procesado de estiércol de cerdo por esta especie de lombriz, estará per-
mitiendo el desarrollo de ciertos OTUs de filos de bacterias que no se den en la especie E. andrei. Lo mismo 
ocurre con las diferencias en diversidad bacteriana encontradas en las deyecciones y vermicompost de E. 
andrei, cuyo sistema digestivo y procesos digestivos diferentes, permitirán el crecimiento de otros OTUs 
de filos de bacterias característicos de la lombriz. Así pues se estarán generando patrones de diversidad 
en el pasado, por la mejor adaptación de estas bacterias a cada una de las especies de lombrices (E. andrei 
y E. fetida), que se mantendrán en el presente con más seguridad. Estos cambios de diversidad debido 
al efecto de las especies de lombrices sobre sustratos distintos, estarán implicadas en los mecanismos 
que se establecen entre bacterias y lombrices y explican los procesos de adaptaciones de las bacterias 
con estos sustratos en un pasado común. Estos mecanismos a su vez, estarán siendo mantenidos para 
desarrollar una más eficaz descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes durante los 
procesos de vermicompostaje.
Finalmente, los resultados obtenidos a nivel de diversidad filogenética analizada con medidas cualita-
tivas (Unifrac UnWeigthed) nos informan de igual manera que en el análisis cuantitativo (Unifrac Weig-
thed) que cada especie de lombriz y tipo de sustrato (deyecciones y vermicompost) cambia la presencia 
de OTUs que pertenecen a diferentes Filos. Según los resultados obtenidos con el análisis de coordenadas 
principales (PCoAs), la presencia de OTUs de Filos de Firmicutes, Proteobacteria, Actinobacteria, TM7, Ve-
rrucomicrobia y otras bacterias sin clasificar “Unclassified” están correlacionados con los vermicompost 
de E. andrei y E. fetida que con las deyecciones de las mismas lombrices. Al contrario, la presencia de los 
OTUS de filos Bacteroidetes están más correlacionados con las deyecciones de las dos especies de lombri-
ces que con sus vermicompost. En el eje 2, encontramos que los OTUs de filos como Proteobacteria, TM7, 
Acidobacteria, y otras sin clasificar “Unclassified” correlacionan más con las deyecciones y vermicompost 
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de E. fetida que con el resto de muestras y por otro lado, que Bacteroidetes, Actinobacteria y Firmicutes 
correlacionan más con las deyecciones y vermicompost de E. andrei que con los distintos sustratos de E. 
fetida. En estos análisis, ocurre igual que en el cuantitativo filogenético, aunque encontramos diferencias 
de ciertos filos de bacterias que no son iguales en los distintos tratamientos estudiados, los dos factores 
(tiempo y especie de lombriz) afectan a los cambios de diversidad bacteriana filogenética. Por lo tanto, 
la presencia de ciertas bacterias en las deyecciones y vermicompost de la misma especie, es debido a un 
origen común entre los sustratos disintos (deyecciones y vermicompost) con la especie en el pasado. Y 
la presencia de otras bacterias en los vermicompost de las dos especies y en las deyecciones de las dos 
especies de lombrices están relacionadas con un mismo origen común entre las bacterias y las condiciones 
de los distintos sustratos, más que con la especie de lombriz. Las adaptaciones de ciertas bacterias a un 
sustrato u otro, o a una especie de lombriz u otra, permiten el mantenimiendo de ciertas bacterias en la 
actualidad, y se puede predecir que se mantendrán en los mismos en un futuro, independientemente de la 
especie de lombriz estudiada. Por lo tanto, esto pone de manifiesto el papel de las especies de lombrices 
(E. andrei y E. fetida) durante el proceso de vermicompostaje, donde ciertos OTUs de filos de bacterias 
serán propios de cada especie y a su vez, serán modicados en el tiempo durante la formación del producto 
final, vermicompost. Esto permitirá a las distintas especies de lombrices, llevar a cabo una más eficiente 
descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes, ya que dispondrán de bacterias propias 
que otra lombriz no tiene. A su vez, como el tiempo está modificando la presencia de ciertas bacterias en 
los disintos sustratos, el vermicompost será un producto diferente, con distintas bacterias propias mejor 
adaptadas que favorecerán los procesos de vermicompostaje, cuyas aplicaciones a suelos como enmienda 
orgánica podrán mantener la salud de los mismos y su uso sostenible y medio ambiental en un futuro.
3.6. Conclusión.
En conclusión, las diferencias en composición bacteriana ha dependido del tipo de filo de bacteria 
estudiada para determinar el efecto de la especie de lombriz y sustratos diferentes (deyecciones y 
vermicompost) a procesar por las lombrices durante el vermicompostaje de estiércol de cerdo. Los 
filos de bacterias que son afectados por la especie de lombriz, E. andrei y E. fetida, son pocos, en-
contrándose solo las abundancias de los filo Proteobacteria y Firmicutes influidos por las mismas. 
Por un lado, E. andrei parece favorecer los cambios por las altas abundancias en Firmicutes, tanto 
en sus deyecciones como vermicompost, aunque existe una tendencia a aumentar en los vermi-
compost de las mismas según el factor tiempo que afecta durante los procesos de vermicompos-
taje de estiércol de cerdo. Por otro lado, E. fetida parece favorecer cambios por las altas abundan-
cias en Proteobacteria, que debido a que también el factor tiempo afecta a los cambios de este 
filo de bacteria, a su vez, se da una reducción en la abundancia de este filo en sus vermicompost 
durante el mismo proceso. Esta misma tendencia a reducirse la abundancia se da en Bacteroidetes, 
pero en esta ocasión, solo está afectada por el tiempo, donde las dos especies de lombrices están 
favoreciendo una baja abundancia de este filo en sus vermicompost. Otros filos de bacterias están 
cambiando durante el vermicompostaje, como TM7 y otras bacterias sin clasificar “Unclassified”, 
pero solo actúa el tiempo de maduración del sustrato, donde las dos especies de lombrices actúan 
por igual. En estos filos, se observa una misma tendencia a aumentar en el vermicompost como 
pasaba con el filo Firmicutes, pero en esta ocasión las dos especies aumentan estos distintos filos 
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por igual. Esto podrá deberse a las condiciones del sustrato modificado por las distintas especies 
de lombrices (E. andrei y E. fetida), que al cambiar las condiciones (aireación, homogenización de 
la materia orgánica con granulometría más fina) en el producto final del vermicompostaje favo-
recen a unos filos de bacterias, más que a otros. Esto concuerda con los resultados obtenidos en 
a-diversidad taxonómica y filogenética, donde los cambios de riqueza y diversidad medidos con los 
distintos índices (taxonómica: Chao, Simpson, Simpson y Shannon-Wiener y filogenético: índice de 
Faith), nos permiten relacionar los cambios de riqueza y diversidad de ciertos OTUs de bacterias 
con el tiempo, más que con la especie de lombriz estudiada, donde otra vez, existe una tendencia a 
aumentar en los productos finales del proceso de vermicompostaje, es decir, en los vermicompost. 
Estos aumentos de riqueza y diversidad de OTUs en los vermicompost podrían estar relacionados 
con OTUs de bacterias que mejor explotan los recursos disponibles en estos sustratos, es decir 
pueden degradar mejor los componentes más complejos que han quedado al final de la descom-
posición de la materia orgánica por las distintas especies de lombrices. Las implicaciones filogené-
ticas nos confirman que los vermicompost son más eficaces como enmienda orgánica para suelos 
que las deyecciones de las distintas lombrices, ya que distintos OTUs de filos bacterias han tenido 
una mejor adaptación en estos sustratos, haciéndolos más resistentes a las perturbaciones del 
medio, tanto en la actualidad, como en un futuro. Esto pone de  manifiesto que las condiciones del 
sustrato procesado por distintas especies de lombrices, son las que determinan finalmente, la más 
eficaz descomposición de la materia orgánica durante los procesos de vermicompostaje. Por otro 
lado, que también existan diferencias en la β-diversidad bacteriana tanto a nivel taxonómico como 
filogenético entre las distintas especies de lombrices durante los procesos de vermicompostaje, 
nos informan de que existe un reemplazamiento de OTUs de filos de bacterias diferentes cuando 
las dos especies de lombrices conviven en un mismo medio, en este caso, estiércol de cerdo. Y ade-
más, que estos reemplazamientos también se dan en los distintos tiempos de maduración del sus-
trato. Hay que destacar qué debido a que los mismos dos factores (especie y tiempo) están afec-
tando también a nivel filogenético, el reemplazamiento entre bacterias entre las dos especies de 
lombrices y sustratos (deyecciones y vermicompost) aportarán mayor seguridad para la aplicación 
de los distintos sustratos procesados por las dos especies de lombrices, como enmienda orgánica 
para suelos. La mejor adaptación de unas bacterias a los sustratos y por otro lado, a las especies 
de lombrices, asegurará que se mantendrán los distintos patrones de diversidad bacteriana en los 
suelos tras la aplicación de cualquiera de estos dos sustratos procesados por distintas especies 
de lombrices a los mismos. Esto podrá favorecer que se mantengan estos cambios de diversidad 
bacteriana en los suelos en un futuro y  a su vez, esto pone de manifiesto el papel importante de 
estas dos especies de lombrices y sus efectos (directos e indirectos) durante la descomposición 
de la materia orgánica y reciclado de nutrientes en los procesos de vermicompostaje. Finalmente, 
a pesar de los cambios de composición y (a y β) diversidad, podemos observar que la composi-
ción bacteriana básica encontrada entre deyecciones de las dos especies (E. andrei y E. fetida) nos 
confirman que el mismo origen común de estas dos especies están afectando al mantenimiento 
de un mismo grupo de bacterias como afirman otros estudios con ténicas de menor resolución 
(Gómez-Brandón et al., 2012; Aira et al., 2009, 2010 y Parthasarathi y Ranganathan, 2006). Y por 
otro lado, otra composición básica será mantenida debido a las condiciones de los sustratos pro-
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cesados en el tiempo por las dos especies de lombrices en unos casos (vermicompost de E. andrei 
y E. fetida) y por una misma lombriz (deyecciones y vermicompost de cada especie). En conclusión, 
dependiendo del uso que se quiera hacer de los suelos, e independientemente de los cambios en 
composición y a y β diversidad bacterianas debidos a la especie y sustrato de lombriz procesado, 
las lombrices de tierra estarán favoreciendo una más eficaz descomposición de la materia orgánica 
y reciclado de nutrientes en el proceso completo de vermicompostaje, tanto en las primeras etapas 
como en las fase de maduración del sustrato durante el mismo.
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Descomposición de la materia orgánica y las lombrices de tierra
Las lombrices de tierra juegan un papel importante en la aceleración de la descomposición de la 
materia orgánica y reciclado de nutrientes a través de sus relaciones con los microorganismos (Do-
mínguez et al., 2010).  Para conocer mejor qué mecanismos estaban gobernando los procesos de 
especiación y adaptación de ciertos filos de bacterias en los intestinos de las lombrices de tierra y 
así, profundizar sobre los diferentes patrones de diversidad y composición bacterianas existentes en 
los intestinos de las lombrices de tierra, se ha estudiado en los diferentes capítulos de esta tesis los 
efectos de distintos factores: la dieta (capítulo 1), la categoría ecológica de lombriz y la especie de 
lombriz (capítulo 2) y la especie de lombriz así como los cambios temporales (deyección a vermicom-
post) (capítulo 3) sobre los cambios de composición y (α y β) diversidad bacterianas (taxonómica y 
filogenética) tras el paso de distintos estiércoles ganaderos.  
Por los resultados obtenidos, podemos observar que las relaciones existentes entre las distintas 
especies de lombrices de tierra y los OTUs de filos de bacterias dependen de manera importante de 
la dieta de la que se alimenta la lombriz que es el caso del capítulo 1 y también aunque de manera 
indirecta en el caso del capítulo 2. En este capítulo 1, E. andrei es alimentada con tres estiérco-
les distintos (vaca, caballo y cerdo) y se observa que la distinta composición de los estiércoles está 
afectando a los cambios de composición y β-diversidad bacterianas, pero no en la α- diversidad,  lo 
que permite un recambio de OTUs de filos de bacterias según los cambios en dietas y a su vez, el 
mantenimiento de unos filos de bacterias característicos que pueden hacer frente mejor a las pertur-
baciones del medio, aportando mayor resistencia a los cambios ambientales (α-diversidad). A su vez, 
por las características particulares del intestino de E. andrei (pH bajo, alto contenido en mucus y nu-
trientes y baja concentración O
2
, entre otras), distintas al medio que rodea a la lombriz, encontramos 
que hay una composición básica en las deyecciones de E. andrei independientemente de la dieta. Hay 
que comentar que los filos de bacterias en el grupo común a esta especie de lombriz está dominado 
por Actinobacteria, Bacteroidetes, Acidobacteria, TM7 y Chloroflexi, que no están cambiando en las 
dietas, es decir, que algunos filos tienden a aumentar como Actinobacteria y otros a disminuir por 
efecto de la lombriz como Firmicutes y Proteobacteria, y algunas bacterias sin clasificar (“Unclassi-
fied”). Estas bacterias están involucradas en la fijación de N
2
 y mineralización de los suelos durante la 
descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes de los estiércoles ganaderos, lo que 
permite que se desarrolle este proceso más eficazmente, pero son las lombrices y sus intestinos las 
que permiten que se acelere este proceso, ya que las características de los intestinos de esta especie, 
están permitiendo unas relaciones bacteria-lombriz que podría considerarse mutualismos propios de 
las mismas. Lo mismo ocurre en el capítulo 3, donde los intestinos de E. andrei parecen favorecer los 
cambios de composición bacteriana, permitiendo el establecimiento de un grupo de bacterias que 
además son también comunes a E. fetida que son los OTUs de filos como Firmicutes, Proteobacteria, 
Actinobacteria, Bacteroidetes, TM7, Verrucomicrobia, y otras bacterias sin clasificar “Unclassified”. 
En este grupo de bacterias comunes a las dos especies de lombrices podemos observar que existen 
algunos OTUs de filos bacterianos que coinciden entre los grupos comunes de las deyecciones de E. 
andrei y E. fetida (capítulo 3) y los grupos comunes en las deyecciones de E. andrei comiendo distinta 
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dieta (capítulo 1), aunque existen algunos filos de bacterias que varían en función de la especie de 
lombriz, como podemos observar en los cambios de composición y β-diversidad bacterianas entre 
las deyecciones de E. andrei y E. fetida (capítulo 3) . Por lo tanto, como ocurría con otros animales: 
mamíferos (Ley et al., 2008), abejas de la miel (Moran et al. 2011) y esponjas (Schmitt et al., 2012), 
el factor filogenia de lombriz, en el caso de la especie de lombriz E. andrei, parece afectar a los cam-
bios de composición bacteriana, es decir, la evolución distinta de esta especie de lombriz con las 
bacterias de sus intestinos (coevolución) podría llevar a establecer relaciones bacteria-lombriz que 
podrían considerarse mutualismos propios. Esto pone de manifiesto el papel importante de las dos 
especies de lombrices estrechamente emparentadas, E. andrei y E. fetida, qué afectan a los procesos 
de especiación de bacterias intestinales, siendo sus intestinos un “hot spot” o punto caliente de di-
versificación de bacterias distintas al medio que rodea a las lombrices, estableciendo así, relaciones 
bacterias-lombriz que podrían ser mutualismos propios de cada especie de lombriz, que desempeña-
rán funciones particulares durante la descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes 
de los estiércoles ganaderos como fijación de N
2
 atmosférico, desnitrificación y otros procesos que 
aceleran la descomposición de materia orgánica y reciclado de nutrientes.
A su vez, si observamos los resultados del capítulo 2, comprobamos que la categoría ecológica tam-
bién está afectando en los cambios de composición y (α y β) diversidad bacterianas, aunque también 
existen algunas diferencias de composición y β-diversidad (taxonómica y filogenética) basándonos 
en la medida cuantitativa entre especies de lombrices más que entre categorías ecológicas, se pue-
de considerar que los sistemas digestivos similares entre las especies de lombrices de una misma 
categoría ecológica son los que permiten establecerse unas bacterias y no otras para llevar a cabo 
los procesos digestivos de la materia orgánica de los estiércoles ganaderos. Hay que destacar de que 
según la especie de lombriz y categoría ecológica a la que pertenecen, no todos los filos de bacterias 
son afectados por igual, ni a nivel taxonómico, ni filogenéticamente y que también depende de la 
medida utilizada (cuantitativa o cualitativa), estableciéndose distintos patrones de diversidad en-
tre las mismas. En composición, los OTUs de filos de bacterias que son afectados por las especies 
de lombrices (L. terrestris, L. friendi, D. hortensis, E. andrei y P. excavatus), también lo son entre 
categorías ecológicas (anécicas y epigeas) como Firmicutes y otros filos de bacterias sin clasificar 
“Unclassified”. A pesar de esto, existe un filo de bacterias, Proteobacteria, que solo es afectado por 
la categoría ecológica de lombrices, siendo más abundantes en epigeas que en anécicas. A parte, la 
existencia de distintos grupos de bacterias comunes a cada categoría ecológica (anécicas y epigeas), 
pone de manifiesto el papel de la categoría ecológica donde los sistemas digestivos diferentes que 
llevan a cabo los procesos digestivos propios de cada categoría ecológica de lombrices son los que 
gobiernan los cambios de composición bacteriana intestinales hacia un microbioma básico entre ca-
tegorías ecológicas de lombrices. Además, a nivel α-diversidad taxonómica también se observa que 
la categoría ecológica afecta a la riqueza en el índice Chao, donde las anécicas son las que tienen 
un índice más alto que las epigeas, lo que puede aportarles un beneficio ya que resistirán mejor los 
cambios o perturbaciones ambientales existentes en el medio. A su vez, en términos de diversidad, 
en α diversidad taxonómica, medida con distintos índices (Simpson y Shannon-Wiener) tanto las es-
pecies como sus categorías ecológicas parecen no afectar a los cambios de ciertos filos de bacterias, 
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por lo que existirán unas bacterias igualmente diversas en las deyecciones de todas las especies, 
independientemente de su categoría. Esto pone de manifiesto el papel de los intestinos de las dis-
tintas especies de lombrices y las características similares de los mismos que independientemente 
de su categoría ecológica puede favorecer y acelerar de igual manera la descomposición de la materia 
orgánica y reciclado de nutrientes.
Y que por otro lado, los cambios de β-diversidad bacteriana están relacionados según el nivel utili-
zado (cuantitativo o cualitativo) con la categoría ó  especie de lombriz, qué favorecen el recambio de 
bacterias cuando las distintas lombrices de categorías diferentes conviven en un medio. Así pues, 
según los datos obtenidos la combinación de las distintas especies estudiadas (L. terrestris, L. friendi, 
D. hortensis, E. andrei y P. excavatus) en el estiércol de caballo, permitirá el establecimiento de una 
microbiota propia en cada especie de lombriz, donde según la medida cuantitativa aumentará la 
colonización de bacterias Firmicutes mejor adaptadas a la especie L. terrestris que al resto. A su vez, 
aumentará la colonización de bacterias Proteobacteria, Bacteroidetes y Flavobacteria mejor adap-
tadas a las especies de lombrices E. andrei, D. hortensis, L friendi y P.excavatus que a L. terrestris 
y finalmente aumentará la colonización por su mayor abundancia de las bacterias Actinobacteria y 
por su menor abundancia de las bacterias TM7, Verrucomicrobia y sin clasificar “Unclassified” que 
estarán mejor adaptadas a las especies E. andrei y L. terrestris. Las implicaciones a nivel filogenético 
de estos cambios debido a las especies, nos informan que ciertas bacterias estarán más adaptadas 
a unas especies de lombrices que otras y esto permitirá conocer mejor los procesos de formación del 
microbioma básico intestinal de las mismas en un pasado ya que serían las bacterias que primero 
colonizaran este medio por sus mejores capacidades para explotarlo y esto a su vez, se espera que 
se mantenga con más seguridad en un futuro. A pesar de estas diferencias debido a las especies, 
existe una tendencia en la medida cualitativa (presencia) a agruparse estos cambios de diversidad 
bacteriana por categorías ecológicas (anécicas y epigeas). En el análisis de PCoAs filogenético, con 
medida cualitativa (UnWeigthed), encontramos que los OTUS de filos Firmicutes, Actinobacteria, 
Acidobacteria y TM7 están separando las muestras de las especies L. terrestris y L. friendi (anécicas) 
y los OTUs de filos Proteobacteria y Bacteroidetes son los que separan las especies de lombrices D. 
hortensis, E. andrei y P. excavatus (epigeas) sobre el eje. En general, parece que la tendencia de unos 
cambios de composición y riqueza en α-diversidad y el recambio de bacterias en β-diversidad es de-
bido principalmente a la categoría ecológica de las lombrices. Así pues, permiten que se establezcan 
mutualismos propios más relacionados con sus hábitos alimenticios que con la filogenia de las espe-
cies de lombrices que las componen. Esto queda reflejado en los grupos comunes entre anécicas y por 
otro lado epigeas que estarán favoreciendo el establecimiento un microbioma básico que favorece 
una más eficaz descomposición de la materia orgánica y reciclado de nutrientes. 
En conclusión, comparando los resultados de los tres capítulos, podemos afirmar que a pesar de las 
diferencias encontradas en composición y (α y β) diversidad (taxo y filogenéticamente hablando) 
tanto con medidas cuantitativas, como cualitativas, entre especies de lombrices, tanto en el capítulo 
1, como en el capítulo 2, los cambios de composición y diversidad son debidos a la dieta (estiércoles 
de vaca, caballo y cerdo) y a los hábitos alimenticios de las distintas especies de lombrices de tierra 
que se clasifican en categorías ecológicas de anécicas (L. terrestris y L. friendi) y epigeas (D. hortensis, 
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E. andrei y P. excavatus) como ya se ha estudiado en otros trabajos realizados con animales y más 
concretamente con lombrices (Gómez-Brandón et al., 2011; Egert et al., 2004; Knapp et al., 2009, 
Thakuria et al., 2010), pero los grupos comunes a las deyecciones de E. andrei y E. fetida estudiados 
en el capítulo 3 nos permiten conocer que los intestinos de estas lombrices pueden estar afectando 
a la formación de un microbioma básico ya que este ejerce un control sobre los cambios de filos de 
bacterias particulares, seleccionando las que estén más capacitadas para explotar este medio que a 
su vez, desempeñarán funciones particulares en la descomposición de la materia orgánica y reciclado 
de nutrientes, igual que ejercerá un control importante sobre patógenos ambientales que puedan 
causar contaminación ambiental.
El vermicompost y las lombrices de tierra
El vermicompostaje se define como un proceso de biooxidación, degradación y estabilización de la 
materia orgánica, a través de la acción conjunta de algunas lombrices de tierra y microorganismos, 
mediante el que se obtiene un material final estabilizado, homogéneo, rico en nutrientes y de granu-
lometría fina denominado vermicompost (Domínguez, 2004). Para conocer mejor qué mecanismos 
estaban gobernando los procesos de especiación y adaptación de ciertos filos de bacterias en las dis-
tintas etapas del proceso de vermicompostaje (efectos directos e indirectos de las lombrices de tie-
rra), se ha querido profundizar sobre el factor especie (E. andrei y E. fetida) y  tiempo de maduración 
del procesado de estiércol de cerdo por las lombrices en muestras de deyecciones y vermicompost 
durante los cambios de composición y diversidad bacterianas del mismo. En el capítulo 3, donde se 
estudian estos factores, observamos en general, que la mayor parte de los OTUs de filos de bacterias 
son más afectados por el tiempo que por la especie de lombriz. Esto se observa en los resultados ob-
tenidos donde en la composición los filos de bacterias afectados por el tiempo son mayores: Proteo-
bacteria, Firmicutes, Bacteroidetes, TM7 y otras bacterias sin clasificar “Unclassified”, y solo en el caso 
de Proteobacteria y Firmicutes son afectados a su vez, por la especie, sin haber ninguna interacción 
entre ambos factores. En general, algunos filos tienden a aumentar en el vermicompost y otros dis-
minuyen. Lo mismo ocurre en la α-diversidad, donde tanto taxo como filogenéticamente hablando, 
existen cambios debidos al tiempo, y una tendencia a aumentar la riqueza y diversidad en el vermi-
compost de las dos especies de lombrices por igual. Es decir, los efectos indirectos de las lombrices 
en el tiempo, son las que estarán favoreciendo unas condiciones idóneas para el crecimiento y desa-
rrollo de filos particulares de bacterias ya que el tiempo es el que permite que se establezcan estas 
condiciones debido a que durante la descomposición de la materia orgánica, tras la descomposición 
de los sustratos más fácilmente asimilables para la lombriz, quedan los sustratos de más compleja 
degradación, recalcitrantes, que son los que formarán parte del producto final, vermicompost y solo 
algunos filos de bacterias serán capaces de finalizar el proceso de vermicompostaje. Este producto 
a su vez, será diferente al que podríamos obtener en un proceso de descomposición sin lombrices, 
ya que es un sustrato homogéneo de granulometría más fina, con aporte de nutrientes por parte de 
las lombrices y más oxigenado, que el estiércol inicial de cerdo.  En este caso, los filos de bacterias 
tienden a aumentar en el producto final del proceso de vermicompostaje, el vermicompost, indepen-
dientemente de las especies de lombrices E. andrei y E. fetida.  A su vez, el recambio de especies en 
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la β-diversidad también se ve favorecido por el tiempo, pero en este caso también por la especie de 
lombriz dependiendo de la medida utilizada y nivel (taxo o/y filogenético) estudiado. A modo gene-
ral, aunque existan estas diferencias a nivel de composición y β diversidad debidas a las especies y el 
tiempo, existe un grupo de bacterias comunes tanto en vermicompost de las dos especies, como en 
las deyecciones de ambas. Por otro lado, también en las deyecciones y vermicompost de E. andrei y 
por último, también en las deyecciones y vermicompost de E. fetida que estarán siendo mantenidos 
más por el efecto del procesado de las distintas especies, que por el tiempo, que favorecerán  una 
composición básica entre las mismas. Estos grupos comunes estarán favorecidos en unos casos, 
debido a un mismo origen común de las dos especies de lombrices estrechamente emparentadas (E. 
andrei y E. fetida), y en otros casos, debido a los procesos de envejecimiento que están asociados a 
los efectos indirectos de las lombrices, donde el tiempo, es el que está influyendo en estas mismas 
condiciones del sustrato que permiten establecer esta microbiota básica en cada una de las especies 
de lombrices. En conclusión, según los resultados obtenidos el proceso de vermicompostaje está 
siendo favorecido tanto en las primeras etapas del proceso, con las deyecciones de las dos especies 
de lombrices, como en las etapas más tardías, en el vermicompost de las mismas, lo que pone de 
manifiesto el papel importante de las lombrices de tierra, en la descomposición de la materia orgáni-
ca y en particular, en los procesos de vermicompostaje de estiércol de cerdo. Finalmente, esto puede 
llevar a optimizar mejor el proceso de vermicompostaje, hacia la utilización de ambas especies de 
lombrices o solo una, según la aplicación del vermicompost que se quiera realizar como enmienda 
orgánica para suelos, tanto en las primeras etapas como en las más tardías del proceso.
224
225
Bibliografía
Bibliografía
226
227
Bibliografía
Adl, S.M. (2006). Opening the black box: biological diversity and function in soils. Ecology, 87, 2134-2135.
Aira M., y Domínguez J. (2009).  Microbial and nutrient stabilization of two animal manures after the 
transit through the gut of the earthworm Eisenia fetida. Journal of Hazardous Materials, 161, 
1234-1238.
Aira M., Lazcano C., Gómez-Brandón M., y Domínguez J. (2010). Ageing effects of casts of Aporrectodea 
caliginosa on soil microbial community structure and activity. Applied Soil Ecology, 46, 143-146.
Aira M., Monroy F., y Domínguez, J. (2005) Ageing effects on nitrogen dynamics and enzyme activities in 
casts of Aporrectodea caliginosa (Lumbricidae). Pedobiologia, 49, p.467-473.
Aira M., Monroy F., y Domínguez J. (2007c). Microbial biomass governs enzyme activity decay during aging 
of worm-worked substrates through vermicomposting. Journal of Environmental Quality, 36, 
448-452.
Aira M., Sampedro L., Monroy F., y Domínguez J. (2008). Detritivorous earthworms directly modify the 
structure, thus altering the functioning of a microdecomposer food web. Soil Biol. Biochem. 40, 
2511-2516.
Aira, M. y Domínguez, J. (2011). Earthworm effects without earthworms: inoculation of raw organic matter 
with worm-worked substrates alters microbial community functioning. PloS one, 6(1), e16354. 
Aira, M., y Domínguez,  J. (2010). Las lombrices de tierra y los microorganismos: desentrañando la caja 
negra del vermicompostaje. Acta Zoológica Mexicana (n.s.) Número Especial, 2,385-395.
Aira, M., Gómez-Brandón, M., González-Porto, P., y Domínguez, J. (2011). Selective reduction of the path-
ogenic load of cow manure in an industrial-scale continuous-feeding vermireactor. Bioresource 
Technology, 102(20), 9633–7. 
Aira, M., Monroy F., y Domínguez, J. (2006a). Changes in microbial biomass and microbial activity of pig 
slurry after the transit through the gut of the earthworm Eudrilus eugeniae. Biol Fertil Soils, 42, 
371-376.
Aira, M., Monroy F., y Domínguez, J. (2007a). Eisenia fetida modifies the structure of microbial commu-
nities improving carbon mineralization during vermicomposting of pig manure. Microb Ecol, 
54:662-671.
Aira, M., Monroy F., y Domínguez, J. (2007b). Earthworms strongly modify microbial biomass and activity 
triggering enzymatic activities during vermicomposting. Sci. Total Environ, 385, 252-261.
Aira, M., Monroy, F., Domínguez, J., y Mato, S.  (2002). How earthworm density affects microbial biomass 
and activity in pig manure. European Journal of Soil Biology. 38: 7-10.
Aira, M., Monroy, F., y Domínguez, J. (2005). Changes in microbial biomass and microbial activity of pig 
slurry after the transit through the gut of the earthworm Eudrilus eugeniae (Kinberg, 1867). 
Biology and Fertility of Soils, 42(4), 371–376.
Aira, M., Monroy, F., y Domínguez, J. (2006b). Eisenia Fetida (Oligochaeta Lumbricidae) Activates Fun-
gal Grown, Triggering  Cellulose Decomposition during vermicomposting. Microbial Ecology, 52, 
738–746. 
Aira, M., Monroy, F., y Domínguez, J. (2009). Changes in bacterial numbers and microbial activity of pig 
slurry during gut transit of epigeic and anecic earthworm. Journal of Hazardous Materials, 162, 
1404-1407.
228
Aira, M., y Domínguez, J. (2008). Optimizing vermicomposting of animal wastes: effects of dose of ma-
nure application on carbon loss and microbial stabilization. Journal of Environmental Manage-
ment, 88, 1525-1529.
Aira, M., y Domínguez, J. (2009). Microbial and nutrient stabilization of two animal manures after the 
transit through the gut of the earthworm Eisenia fetida. Journal of Hazardous Materials, 161, 
1234-1238.
Aira, M., y Domínguez, J. (2010). Substrate-induced respiration as a measure of microbial biomass in ver-
micomposting studies. Bioresource Technology, 101, 7184–7187. 
Aira, M., y Domínguez, J. (2011). Earthworm effects without earthworms: inoculation of raw organic matter 
with worm-worked substrates alters microbial community functioning. PloS One 6(1), e16354.
Alexander,  M.(1980). Introducción a la Microbiología del Suelo. John Wiley and Sons, Inc.
Amann, R.I., Binder, B.J., Olson, R. J., Chisholm, S. W., Devereux, R., Stahl, D.A. (1990). Combination of 
16S rRNA-targeted oligonucleotide probes with flow cytometry for analyzing mixed microbial 
populations. Combination of 16S rRNA-Targeted Oligonucleotide Probes with Flow Cytometry 
for Analyzing Mixed Microbial Populations. Appl. Environ. Microbiol,, 56(6),1919. 
Arancon, N. Q., Lee, S., Edwards, C. A., y  Atiyeh, R. (2003). Effects of humic acids derived from cattle, 
food and paper-waste vermicomposts on growth of greenhouse plants. Pedobiologia, 47(5-6), 
741–744. 
Arancon, N.Q., Edwards, C.A. y Bierman, P. (2006). Influences of vermicomposts on field strawberries: 
Part 2. Effects on soil microbiological and chemical properties. Bioresource Technology, 97(6), 
831–840.
Atiyeh R., Dominguez J., Subler S. y Edwards C.A. (2000). Changes in biochemical properties of cow ma-
nure during processing by earthworms and the effects on seedling growth. Pedobiologia, 44, 
709-724
Atiyeh, R. M., Edwards, C. A., Metzger, J. D., Lee, S., y Arancon, N. Q. (2002). The influence of humic acids 
derived from earthworm-processed organic wastes on plant growth. Bioresource Technology, 
84, 7–14.
Baker, G.C., y Cowan, D.A. (2004). 16S rDNA primers and the unbiased assessment of thermophile diver-
sity. Biochem Soc Trans, 32, 218–21.
Bardgett, R.D. (2005). The Biology of Soil: a Community and Ecosystem Approach.Oxford University Press, 
Oxford UK.
Barley, K.P. (1959). Earthworms and soil fertility. II. Consumption of soil and organic matter by the earth-
worm Allolobophora caliginosa, Aust. J. Agric. Res, 10, 179-185.
Barois I., y Lavelle P. (1987). Changes in respiration rate and some physicochemical properties of a tropical 
soil during transit through Pontoscolex corethrurus (Glossoscolecidae, Oligochaeta), Soil Biol. 
Biochem. 18. 539-544. 
Barois, I. (1992). Mucus production and microbial activity in the gut of two species of Anzyiztlzas 
(Megascolecidae) from cold and warm tropical climates, Soil Biol. Biochem. 24, 1507-1510.
Barois, I., Villemin, G., Lavelle, P., y Toutain, F. (1993). Transformation of the soil structure through Ponto-
scolex corethrurus (Oligochaeta) intestinal tract. Geoderma, 56, 57-66.
229
Bibliografía
Barois, I.,y Lavelle, P. (1986). Changes in respiration rate and some physicochemical properties of a tropical 
soil during transit through Pontoscolex corethrurus (Glossoscolecidae, Oligochaeta). Soil. Biol. 
Biochem. 18, 539-544.
Bashan, Y., Holguin, G., y De-Bashan, L.E. (2004). Azospirillum-plsnt relation-ships: Physiological, molecu-
lar, agricultural and environmental advences (1997-2003). Can. J. Microbiol., 50, 521-577.
Begon, M., Harper, J.L., y Townsend, C.R. (1990). Ecology: Individuals, Populations and Communities. 
Blackwell Scientific Publications, Boston, USA.
Beloqui, a., Nechitaylo, T. Y., Lopez-Cortes, N., Ghazi, a., Guazzaroni, M.-E., Polaina, J., y Golyshin, P. N. 
(2010). Diversity of Glycosyl Hydrolases from Cellulose-Depleting Communities Enriched from 
Casts of Two Earthworm Species. Applied and Environmental Microbiology, 76(17), 5934–5946.
Berg, B., y McClaugherty, C.  (2003). Plant Litter: Decomposition, Humus Formation, Carbon Sequestra-
tion. Springer-Verlag Berlin Heidelberg, New York.
Bernard, L., Chapuis-Lardy, L., Razafimbelo, T., Razafindrakoto, M., Pablo, A.-L., Legname, E., y Blanchart, 
E. (2012). Endogeic earthworms shape bacterial functional communities and affect organic mat-
ter mineralization in a tropical soil. The ISME journal, 6(1), 213–22. 
Bertoncini, E. I., D’orazio, V., Senesi, N., y Mattiazzo, M. E. (2005). Fluorescence analysis of humic and 
fulvic acids from two Brazilian Oxisols as affected by biosolid amendment. Analytical and Bio-
analytical Chemistry. 381, 1281-1288.
Binladen, J., Gilbert M., Thomas P., Bollback, Jonathan P., Panitz, F., Bendixen, C., Nielsen, R., y Willerslev, 
E. (2007). The Use of Coded PCR Primers Enables High-Throughput Sequencing of Multiple Ho-
molog Amplification Products by 454 Parallel Sequencing. PLoS ONE, 2(2).e197. 
Blagodatskaya, E.V., y Anderson, T.H. (1998). Interactive effects of pH and substrate quality on the fun-
gal-to-bacterial ratio and qCO2 of microbial communities in forest soils. Soil Biology and Bio-
chemistry 30, 1269-1274. 
Blair, J.M., Parmelee, R.W., Allen, M.F., McCartney, D.A., y Stinner B.R. (1997). Changes in soil N pools in 
response to earthworm population manipulations in agroecosystems with different N sources, 
Soil Biol.Biochem. 29, 361-367.
Borneman, J., Skroch P.W., O’Sullivan K.M., Palus J.A., Rumjanek N.G., Jansen J.L., Nienhuis, J., y Triplett 
E.W. (1996). Molecular microbial diversity of an agricultural soil in Wisconsin. Appl Environ Mi-
crobiol 62, 1935–1943.
Bouché, M.B. (1977). Strategies lombriciennes. En: Lohm, U. y Persson, T. (Eds),Soil Organisms as Compo-
nents of Ecosystems. Biology Bulletin, Stockholm, 122-132.
Breidenbach, J. (2002). Normalanatomie und histologie des Lumbriciden Lumbricus terrestris L. (Annelida, 
Oligochaeta). PhD Thesis, University of Muenster: Germany, pp 253.
Brito-Vega, H., y Espinosa-Victoria, D. (2009). Bacterial diversity in the digestive tract of earthworms 
(Oligochaeta). J Biol Sci, 9: 192-199.
Brotman, R. M., Ravel, J., Cone, R.A., y Zenilman, J.M. (2010).Rapid fluctuation of the vaginal microbiota 
measured by Gram stain analysis. Sex Transm Infect, 86(4), 297-302.
Brown, G.G. (1995) .How do earthworms affect microfloral and fauna community diversity?. Plant and Soil, 
170, 209-231.
230
Brown, G.G. y Doube, B.M. (2004). Functional interactions between earthworms, microorganisms, organic 
matter, and plants. En CA Edwards (ed), Earthworm Ecology, 2nd ed., Boca Raton, FL: CRC Press. 
Brown, G.G., Barois, I., y Lavelle, P. (2000). Regulation of soil organic matter dynamics and microbial ac-
tivity in the drilosphere and the role of interactions with other edaphic functional domains. Eu-
ropean Journal of Soil Biology, 36, 177-198.
Brown, B.A.yMitchell, M.J.(1981).Role ofthe earthwormEisenia foetida  in affecting survival of Salmonel-
la enteritidis ser. typhimurium. Pedobiologia, 12, 434-438.
Busato, L.G., Lima, L.S., Aguiar, N.O., Canellas, L.P., y Olivares, F.L. (2012). Changes inlabile phospho-
rus forms during maturation of vermicompost enriched withphosphorus-solubilizing and diaz-
otrophic bacteria, Bioresource Technology, 110, 390–395.
Bybee, S. M., Bracken-Grissom, H., Haynes, B. D., Hermansen, R. a, Byers, R. L., Clement, M. J. y Crandall, 
K. a. (2011). Targeted amplicon sequencing (TAS): a scalable next-gen approach to multilocus, 
multitaxa phylogenetics. Genome biology and evolution, 3, 1312–23. 
Byzov, B. A., Nechitaylo, T. Y., Bumazhkin, B. K., Kurakov, a. V., Golyshin, P. N., y Zvyagintsev, D. G. (2009). 
Culturable microorganisms from the earthworm digestive tract. Microbiology, 78(3), 360–368. 
Byzov, B.A., Khomyakov, N.V., Kharin, S.A., y Kurakov, A.V. (2007). Fate of soil bacteria and fungi in the 
gut of eartworms. Eur. J. Soil Biol., 43, 146-156.
Camiña, F., Trasar-Cepeda, C., Sotres, F.G. y Leirós, C. (1998). Measurement of dehydrogenase activity in 
acid soils rich in organic matter. Soil Biology and Biochemistry, 30 (8–9), 1005–1011.
Canellas, L.P., Olivares, F.L., Okorokova A.L., y Facanha A.R. (2002). Humic acids isolated from earthworm 
compost enhance root elongation, lateral root emergence and plasma membrane H+- ATPase 
activity in maize roots. Plant Physiol, 130, 1-7.
Carcaño, M.M.G., Ferrera-Cerrato, R.,  Pérez-Moreno, J., Molina-Galán, J.D. y Bashan, Y. (2006).  Activi-
dad nitrogenasa, producción de fitohormonas, sideróforos y antibiosis en cepas de  Azospiril-
lum y Klebsiella aisladas de maíz y teocintle. Terra Latinoamericana, 24, 493-502.
Cardona, S., Eck, A., Cassellas, M., Gallart, M., Alastrue, C., Dore, J., y Azpiroz, F. (2012). Storage conditions 
of intestinal microbiota. matter in metagenomic analysis. BMC microbiology, 12(1), 158.
Cattelan, A.J., Hartel, P.G. y Fuhrmann,  J.J. (1999). Screening for plant growth-promoting rhizobacteria to 
promote early soybean growth. Soil Sci. Soc. Am. J., 63, 1670-1680.
Chaisson, M.J., Pevzner, P.A., Chaisson, M.J., y Pevzner, P.A. (2008). Short read fragment assembly of bac-
terial genomes Short read fragment assembly of bacterial genomes. Genome Res, 18, 324-330.
Chandler, D.P., Brockman, F.J., Bailey, T.J., y Fredrickson, J.K. (1998). Phylogenetic diversity of archaea and 
bacteria in a deep subsurface paleosol. Microb Ecol, 36, 37–50.
Chandler, J. A., Lang, J. M., Bhatnagar, S., y Eisen, J. A. (2011). Bacterial Communities of Diverse Drosophila 
Species : Ecological Context of a Host – Microbe Model System, PLoS genet, 7(9), e1002272.
Chang, C.H., y James, S. (2011). A critique of earthworm molecular phylogenies. Pedobiologia, 54S, S3-S9.
Chao, A., Chazdon, R.L., Colwell R.K., y Shen, T.J. (2005). A new statistical approach for assessing similar-
ity of species composition with incidence and abundance data. Ecology Letters, 8(2), 148-159.
Chaoui, H.I., Zibilske, L.M., y Ohno, T. (2003). Effects of earthworms casts and compost on soil microbial 
231
Bibliografía
activity and plant nutrient availability. Soil Biology and Bio-chemistry, 35(2), 295-302. 
Chuzhao Lin, Raskin, L., Stahl, D.A. (1997). Microbial community structure in gastrointestinal tracts of 
domestic animals: comparative analyses using rRNA-targeted oligonucleotide probes. FEMS 
Microbiology Ecology, 22 (4),  281–294.
Citernesi, U., Neglia, R., Seritti, A., Lepidi, A.A., Filippi, C., Bagnoli, G., Nuti, M.P., y Galluzzi, R. (1977). Nitro-
gen-fixation in gastro-enteric cavity of soil animals. Soil Biol Biochem,9, 71-72.
Clarholm, M. (1994). The microbial loop. En: Ritz, K., Dighton, J., y Giller, K.E. (Eds), Beyond the Biomass. 
Blackwell Scientific Publications, Oxford UK, pp. 355-365.
Clegg, C.D., Anderson, J.M., Lappin-Scott, H.M., van Elsas, J.D., y Jolly, J.M. (1995). Interaction of a geneti-
cally modified Pseudomonas fluorescens with the soil-feeding earthworm Octolasion cyaneum 
(Lumbricidae). Soil Biology and Bichemistry, 27, 1423–29.
Cole, J. R., Wang, Q., Cardenas, E., Fish, J., Chai, B., Farris, R. J. y Tiedje, J. M. (2009). The Ribosomal Data-
base Project: improved alignments and new tools for rRNA analysis. Nucleic acids research, 37 
(Database issue), D141–5.
Contreras, E. (1980). Studies on the intestinal actinomycete flora of Eisenia lucens (Annelida, Oligochae-
ta). Pedobiologia, 20, 411-416.
Cortez J., y Bouché M.B. (1987). Composition chimique du moco cutané de Allolobophora chaetophora 
chaetophora (Oligochaeta: Lumbricidae), C:R. Acad.Sci. parís, Ser.III, 305 (1987), 207-210.
Costello, E. K. Lauber, C. L.  Hamady, M. Fierer, N. Gordon, J. I., y Knight R. (2009). Bacterial Community 
Variation in Human Body Habitats Across Space and Time. Science, 326(5960), 1694-1697. 
Curry, J. P. y Schmidt, O. (2007). The feeding ecology of earthworms – A review. Pedobiologia, 50(6), 463–
477.
Daane, L.L., Molina, J.A.E., y Sadowsky, M.J. (1997). Plasmid transfer between spatially separated donor 
and recipient bacteria in earthworm-containing soil microcosms. Applied and Environmental Mi-
crobiology, 63, 679-686.
Daniel, O., y Anderson, J. M. (1992). Microbial biomass and activity in constructing soil materials after 
passing through the gut of the earthworm Lumbricus terrestis Hoffmeister. Soil Biol. Biochem, 
24, 465-470.
Darwin C. (1881).The Formation of Vegetable Mould Through the Action of Worms, With Observations of 
Their Habits, Murray:London, pp 328. 
Davidson, S. K., y Stahl, D. A. (2006). Transmission of Nephridial Bacteria of the Earthworm Eisenia fetida, 
Applied and Environmental Microbiology. 72(1), 769–775.
Davidson, S. K., y Stahl, D. A. (2008). Selective recruitment of bacteria during embryogenesis of an earth-
worm. International Society for Microbial Ecology. Journal  (2008) 2:510–518. 
Davison, A., y M. Blaxter. (2005). Ancient origin of glycosyl hydrolase family 9 cellulase genes. Mol. Biol. 
Evol. 22, 1273–1284.
De Benedictis, P. A. (1973). On the correlations between certain diversity indices. Am. Nat. 107,295–302.
De Boer, W., Folman, L.B., Summerbell, R.C. y Boddy, L. (2005). Living in a fungal world: impact on fungi 
on soil bacterial niche development. FEMS Microbiology Reviews, 29, 795-811.
232
De Lima-Ramos, M.R., Paulino De, A.S., André Goms, A.M., Peixoto, N.A.R.  y Tenório, S.D.V.M. (2004). Im-
portância de bactérias promotoras de crescimento e de biocontrole de doenças de plan-
tas para uma agricultura sustentável. Anais da Academia Pernambucana de Ciência Agronômica, 
Recife, 1: 89-111.
Depkat-Jakob, P. S., Hilgarth, M., Horn, M. a., y Drake, H. L. (2010). Effect of earthworm feeding guilds 
on ingested dissimilatory nitrate reducers and denitrifiers in the alimentary canal of the earth-
worm. Applied and environmental microbiology, 76(18), 6205–14. 
Depkat-Jakob, P.S. (2013). Denitrification, Dissimilatory Nitrate Reduction, and Methanogenesis in the 
Gut of Earthworms (Oligochaeta): Assessment of Greenhouse Gases and Genetic Markers. PhD 
thesis, Bayreuth, Germany.
Depkat-Jakob, P.S., Brown, G.G., Tsai, S.M., Horn, M.A., y Drake, H.L (2013). Emission of nitrous oxide and 
dinitrogen by diverse earthworm families from Brazil and resolution of associated denitrifying 
and nitrate-dissimilating taxa. FEMS Microbiol Ecol 83, 375-391. 
Depkat-Jakob, P.S., Hilgarth, M., Horn, M.A., y Drake, H.L. (2010). Effect of earthworm feeding guilds on in-
gested dissimilatory nitrate reducers and denitrifiers in the alimentary canal of the earthworm. 
Appl Environ Microbiol 76, 6205-6214.
Devliegher, W., y Verstraete, W. (1997). Microorganisms and soil physicochemical conditions in the drilo-
sphere of Lumbricus terrestris. Soil. Biol.Biochem. 29, 1721–1729.
Dinsdale, E.A.,  Edward, R. A.,  Hall, D., Angly, F., Breitbart, M., Brulc, J. M.,  Furlan, M., Desnues, C., Haynes, 
M.,  Li, L.,  McDaniel, L., Moran, M.A.,  Nelson, K. E.,  Nilsson, C., Olson, R., Paul, J.,  Brito, B. R., 
Ruan, Y., Swan, B. K.,  Stevens, R.,  Valentine, D. L., Thurber, R. V.,  Wegley, L.,  White, B. A., 
y  Rohwer F. (2008). Functional metagenomic profiling of nine biomes. Nature, 452, 629-632.
Dkhar, M.S., y Mishra, R.R. (1986). Microflora in the earthworm casts. Journal of Soil Biology and Ecology, 
6, 24–31.
Domínguez J., Edwards C.A., y Subler S. (1997a). Comparison of vermicomposting and composting meth-
ods to process animal wastes. Biocycle April, 57-59.
Domínguez J., Parmelee R.W., y Edwards C.A. (2003) Interactions between Eisenia andrei and nematode 
populations during vermicomposting. Pedobiologia, 47, 53-60.
Domínguez J., y Edwards C.A. (2004). Vermicomposting organic wastes: A review. S.H Shakir and W.Z.A. 
Mikhaïl (eds) Soil Zoology for Sustainable Development in the 21st century. El Cairo, 369-396.
Domínguez, J. (2004). State of the art and new perspectives on vermicomposting research. En: Edwards, 
C.A. (Ed.), Earthworm Ecology, 2nd edn. CRC Press, Boca Raton FL USA, pp. 401-424. 
Domínguez, J. (2010). The Microbiology of Vermicomposting. In: Clive A. Edwards, Norman Q. Arancon, 
Rhonda L. Sherman (Eds.). Vermiculture Technology: Earthworms, Organic Waste and Environ-
mental Management. CRC Press. Boca Raton, Florida. pp 51-63.
Domínguez, J., Aira, M., y Gómez-Brandón, M.  (2009). El papel de las lombrices de tierra en la descom-
posición de la materia orgánica y el ciclo de nutrientes. Ecosistemas 18, 20-31.
Domínguez, J., Aira, M., y Gómez-Brandón, M. (2010). Vermicomposting: earthworms enhance the work of 
microbes. En: Insam, H., Franke-Whittle, I., Goberna, M. (Eds), Microbes at Work: from Wastes 
to Resources. Springer-Verlag, Berlin Heildelberg, 93-114.
233
Bibliografía
Domínguez, J., Aira, M., y Gómez-Brandón, M. (2010). Vermicomposting: earthworms enhance the work of 
microbes. En: Insam, H., Franke-Whittle, I., Goberna, M. (Eds), Microbes at Work: from Wastes 
to Resources. Springer-Verlag, Berlin Heildelberg, 93-114.
Domínguez, J., Gómez-Brandón, M., y Lazcano, C. (2010). Propiedades bioplaguicidas del vermicompost. 
Acta Zoológica Mexicana (n.s.) Número Especial 2, 373-383.
Domínguez, J., Parmelee R.W., y Edwards C.A. (2003). Interactions between Eisenia andrei and nematode 
populations during vermicomposting. Pedobiologia 47, 53-60.
Domínguez, J., Velando, A., y Ferreiro, A. (2005). Are Eisenia fetida (Savigny, 1826) and Eisenia andrei (Oli-
gochaeta, Lumbricidae) different biological species? Pedobiologia, 49 (1), 81–87. 
Dominguez, J., y Edwards, C. A. (2010). Biology and Ecology of Earthworms Species used for Vermicom-
posting. In: Clive A. Edwards, Norman Q. Arancon, Rhonda L. Sherman (Eds.) Vermiculture Tech-
nology: Earthworms, Organic Waste and Environmental Management, CRC Press. Boca Raton, 
Florida. 25-37. 
Domínguez, J., y Edwards, C.A. (1997). Effects of stocking rate and moisture content on the growth and 
maturation of Eisenia andrei (Oligochaeta) in pig manure. Soil Biology and Biochemistry, 29(3–4), 
743–746.
Domínguez, J., y Edwards, C.A. (2004). Vermicomposting organic wastes: A review. S.H Shakir and W.Z.A. 
Mikhaïl (Eds) Soil Zoology for Sustainable Development in the 21st century. El Cairo, 369-396.
Domínguez, J., y Gómez-Brandón, M. (2010). Ciclos de vida de las lombrices de tierra aptas para el vermi-
compostaje. Acta Zoológica Mexicana (n.s), Numero Especial 2: 309-320.
Domínguez, J., y Pérez-Losada, M. (2010). Eisenia fetida (Savigny, 1826) y Eisenia andrei Bouché, 1972 son 
dos especies diferentes de lombrices de tierra. Acta Zoológica Mexicana (n.s.), Número Especial 
2: 321-331.
Drake H.L., Schramm, A., y Horn M. A. (2006). Earthworm Gut Microbial Biomes: Their Importance to Soil 
Microorganisms, Denitrification, and the Terrestrial Production of the Greenhouse Gas N
2
O. In-
testinal Microorganisms of Termites and Other Invertebrates Soil Biology, 6, 65-87.
Drake H.L., y Horn, M.A. (2007). As the Worm Turns: The Earthworm Gut as a Transient Habitat for Soil 
Microbial Biomes. Annual Review of Microbiology, 61, 169-189.
Duarte, G.F., Rosado, A.S., Seldin, L., Keijzer-Wolters, A.C., y Van Elsas, J.D. (1998). Methods Extraction of 
ribosomal RNA and genomic DNA from soil for studying the diversity of the indigenous bacterial 
community. Journal of Microbiological Methods, 32(1), 21–29. 
Durbin, R.M. (2010). “A Map of Human Genome Variation from Population-scale Sequencing”. Nature, 
467.7319, 1061–1073.
Edwards C.A., y Bohlen P.J. (1996). Biology and Ecology of Earthworms (3rd ed.). London, pp 426.
Edwards C.A., Domínguez J., y Neuhauser E.F. (1998). Growth and reproduction of Perionyx excavatus in 
waste management. Biol. Fertil. Soils, 27, 155-16.
Edwards, A.C. (2004). Earthworms Ecology, 2nd Edn. Chapman and Hall, Boca Raton, London, pp. 441.
Edwards, A.C. y Lofty, J.R. (1977). Biology of Earthworms. 2nd Edn. Chapman an Hall, Boca Raton, London, 
pp 1-261.   
234
Edwards, C.A., y Niederer, A. (1998). Vermiculture technology, Earthworms Organic Wastes and Envi-
ronmental management. En: Clive A. Edwards, Norman Q. Arancon, Rhonda L. Sherman (Eds). 
Chapter 20. The production of earthworm protein for animal feed from organic wastes. CRC 
Press, Taylor and Francis Group, Boca Raton, pp. 323-332. 
Edwards, C.A., Bohlen, P.J., (1996). Biology and Ecology of Earthworms. Chapman.
Edwards, C.A., y Fletcher, K.E. (1988). Interaction between earthworms and microorganisms in organic 
matter breakdown. In: Biological Interactions in Soil, Edwards, C.A. (Ed.), Elsevier, New York, 
pp. 235–247. 
Edwards, C.A., y Niederer, A. (1988). Vermiculture technology, Earthworms Organic Wastes and Envi-
ronmental management. En: Clive A. Edwards, Norman Q. Arancon, Rhonda L. Sherman (Eds). 
Chapter 20. The production of earthworm protein for animal feed from organic wastes. CRC 
Press, Taylor and Francis Group, Boca Raton, pp. 323-332. 
Egert, M., Marhan, S., Wagner, B., Scheu, S., y Friedrich, M.W. (2004). Molecular profiling of 16S rRNA 
genes reveals diet-related differences of microbial communities in soil, gut, and casts of Lum-
bricus terrestris L. (Oligochaeta : Lumbricidae). FEMS Microb. Ecol. 48: 187-197.
Elshahed M.S., Youssef N.H., y Spain A.M. (2008). Novelty and uniqueness patterns of rare members of 
the soil biosphere. Appl Environ Microb, 74, 5422–5428.
Elvira C., Goicoechea M., Sampedro L., Mato S., y Nogales R. (1996). Bioconversion of paper pulp mill sludge 
by earthworms. Biores. Technol. 57:173-177.
Elvira, C., Domínguez, J., y Briones, M. J. (1996a). Growth and reproduction of Eisenia andrei and E.fetida 
(Oligochaeta, Lumbricidae) in different organic residues. Pedobiologia. 40: 377-384.
Elvira, C., Sampedro, L., Benítez, E., y Nogales R. (1998). Vermicomposting of sludges from paper mill and 
dairy industries with Eisenia andrei: A pilot-scale study. Bioresource Technology, 63(3), 205–211.
Engel P., Martinson V.G., y Moran N.A. (2012). Functional diversity within the simple gut microbiota of the 
honey bee. Proc Natl Acad Sci (PNAS). 2012. 109(27):11002-11007.
Ernst Mayr. (1942). Systematics and the Origin of Species, from the Viewpoint of a Zoologist, p.p 334.
Evershed, R.P., Crossman, Z.M., Bull I.D., Mottram, H., Dungait, J.A.J., Maxfield, P.J., Emma, L., y Brennand, 
E.L. (2006). 13C-Labelling of lipids to investigate microbial communities in the environment. 
Current Opinion in Biotechnology 17, 72-82.
Evrard, J. L., Kuntz, M. y Weil, J. H.  (1990). The nucleotide sequence of five ribosomal protein genes from 
the Cyanophorap aradoxa: implications concerning the phylogenetic relationship between Cya-
nelles and chloroplasts. J. Mol. Evol., 30, 16-25.
Faith, D.P. (1992). Conservation evaluation and phylogenetic diversity. Biological Conservation, 61(1), 1–10.
Faith, D.P. (1994). Phylogenetic Pattern and the Quantification of Organismal Biodiversity. Phil. Trans. R. 
Soc. Lond. B, 345, 45-58.
Felske, A., Akkermans, A.D.L., M.W., y Willem M. (1998). Quantification of 16S rRNAs in Complex Bacterial 
Communities by Multiple Competitive Reverse Transcription-PCR in Temperature Gradient Gel 
Electrophoresis Fingerprints Quantification of 16S rRNAs in Complex Bacterial Communities by 
Multiple Competitive Reverse Transcription-PCR in Temperature Gradient Gel Electrophoresis 
Fingerprints. Applied and environmental microbiology, 64(11), 4581–4587.
235
Bibliografía
Felske, A., Engelen, B., Nubel, N. y Backhau, H. (1996). Direct ribosome isolation from soil to extract bacte-
rial rRNA for community analysis. Direct Ribosome Isolation from Soil To Extract Bacterial rRNA 
for Community Analysis. Applied and environmental microbiology, 62(11), 4162–4167.
Felske, A., Rheims, H., Wokerink, A., Stackebrandt, E., y Akkermans, A.D.L. (1995). Ribosome analysis re-
veals prominent activity of an uncultured member of the class Actinobacteria in grassland soils. 
Microbiolog, 143, 2983–2989.
Feng, X., y Simpson, J. (2009). Temperature and substrate controls on microbial phospholipid fatty acid 
composition during incubation of grassland soils contrasting in organic matter quality. Soil Biol-
ogy and Biochemistry, 41, 804-812. 
Fernández L.A., Zalba, P., Gómez, M.A. y Sagardoy, M.A. (2005). Bacterias solubilizadoras de fosfato in-
orgánico aisladas de suelos de la región sojera. Cienc. Suelo, 23: 31-37. 
Fernández-Gómez, M.J., Nogales, R., Insam, H., Romero, E., y Goberna, M. (2012). Use of DGGE and COM-
POCHIP for investigating bacterial communities of various vermicomposts produced from dif-
ferent wastes under dissimilar conditions. Science of The Total Environment, 414, 664–671.
Fierer, N., Hamady, M., Lauber, C. L. y Knight, R. (2008). The influence of sex, handedness, and washing 
on the diversity of hand surface bacteria. Proceedings of the National Academy of Sciences of the 
United States of America, 105(46), 17994–9. 
Fischer, K., Hahn, D., Amann, R.I., Daniel, O., y Zeyer, J. (1995). In situ analysis of the bacterial community 
in the gut of the earthworm Lumbricus terrestris L. by whole-cell hybridization. Canadian Journal 
of Microbiology, 41, 666–673.
Flack, F.M., y Hartenstein, R. (1984). Growth of the earthworm Eisenia fetida on microorganisms and cel-
lulose. Soil Biol. Biochem, 16, 491-495.
Fracchia, L., Dohrmann, A.B., Martinotti, M.G. y Tebbe, C.C. (2006). Bacterial diversity in a finished com-
post and vermicompost: Differences revealed by cultivation independent analyses of PCR-am-
plified 16S rRNA genes. Applied Microbiology and Biotechnology, 71, 942-952.
Frey, J. C., Pell, a N., Berthiaume, R., Lapierre, H., Lee, S., Ha, J. K., y Angert, E. R. (2010). Comparative stud-
ies of microbial populations in the rumen, duodenum, ileum and faeces of lactating dairy cows. 
Journal of applied microbiology, 108(6), 1982–93. 
Furlong, M. A., Singleton, D. R., Coleman, D. C., y Whitman, W. B.  (2002). Molecular and Culture-Based 
Analyses of Prokaryotic Communities from an Agricultural Soil and the Burrows and Casts of 
the Earthworm Lumbricus rubellus, Applied and Enviromental Microbiology. 68(3), 1265–1279. 
Gabor, E., Liebeton, K., Niehaus, F., Eck, J. y Lorenz, P. (2007). Updating the metagenomics toolbox. Bio-
technol J, 2, 201–206.
García, C. y Hernández, T. (1997). Biological and biochemical indicators in derelict soils subject to erosion. 
Soil Biology and Biochemistry, 29 (2), 171–177.
Garrett, S. D. (1981). Soil Fungi and Soil Fertility, Book Pergamon Press, Oxford, and Macmillan Co., N. 
Y. 1963 pp. 165 pp. Record Number:19640300228.
Garvín, M. H., Lattaud, C., Trigo, D., y Lavelle, P. (2000). Activity of glycolytic enzymes in the gut of Hormo-
gaster elisae (Oligochaeta, Hormogastridae). Soil Biol. Biochem. 32, 929–934.
Gharizadeh, B., Ghaderi, M., Donnelly, D., Amini, B., Wallin, K.L. y Nyrén, P. (2003). Multiple-primer DNA 
236
sequencing method. ELECTROPHORESIS, 24 (7-8), 1145–1151.
Giannoukos, G., Ciulla, D. M., Huang, K., Haas, B. J., Izard, J., Levin, J. Z. y  Gnirke, A. (2012). Efficient and 
robust RNA-seq process for cultured bacteria and complex community transcriptomes. Genome 
biology, 13(3), R23. 
Goldberg, S. M. D., Johnson, J., Busam, D., Feldblyum, T., Ferriera, S., Friedman, R.,T., Halpern, A., Khouri, 
H., , Kravitz, Saul A.,  H.K., Lauro, F.M, Li, K., Rogers, Yu-Hui, Strausberg, R., Sutton, G., Tallon, 
L., Thomas, T., Venter, E., Frazier, M. y Venter, J. C. (2006) . A Sanger pyrosequencing hybrid ap-
proach for the generation of high-quality draft assemblies of marine microbial genomes. PNAS, 
103 (30), 11240 –11245.
Gomez Brandon, M., Aira, M., Lores, M., y Domínguez, J. (2011). Epigeic earthworms exert a bottleneck 
effect on microbial communities through gut associated processes. PloSone, 6(9), e24786.
Gómez-alvarez, V., Teal, T. K., y Schmidt, T. M. (2009). Systematic artifacts in metagenomes from com-
plex microbial communities. The ISME Journal, 3(11), 1314–1317. 
Gómez-Brandón M., Aira M., Lores M., y Domínguez J. (2011b). Changes in microbial community structure 
and function during vermicomposting of pig slurry. Bioresource Technology, 102, 4171-4178.
Gómez-Brandón M., Lazcano C., Lores M., y Domínguez J. (2011a). Short-term stabilization of grape marc 
through earthworms. Journal of Hazardous Materials, 187, 291-295.
Gómez-Brandón M., Lores M., y Domínguez J. (2012). Species-specific effects of epigeic earthworms on 
microbial community structure during first stages of decomposition of organic matter. PloS 
One, in press.
Gómez-Brandón, M. (2011). Efecto de las lombrices de tierra en la estructura y función de las comunidades 
microbianas en el proceso de descomposición de la materia orgánica. Ecosistemas, 20(1), 155-
162.
Gómez-Brandón, M., Aira M., Lores, M., y Domínguez, J. (2011c). Epigeic earthworms exert a bottleneck 
effect on microbial communities through gut associated processes. PloS One 6 (9), e24786, 1-9.
Gómez-Brandón, M., Aira, M., Lores, M., y Domínguez, J. (2011a). Changes in microbial community struc-
ture and function during vermicomposting of pig slurry. Bioresource Technology, 102(5), 4171–8. 
Gómez-Brandón, M., Aira, M., Lores, M., y Domínguez, J. (2011b). Epigeic earthworms exert a bottleneck 
effect on microbial communities through gut associated processes. PloS One, 6(9), e24786. 
Gómez-Brandón, M., Delgado, M. F., Domínguez, J., y Insam, H. (2013). Animal manures: recycling and 
management technologies.In: Miodrag Darko Matovic. (Ed.)”Biomass Book 2” Intech open sci-
ence. Rijeka, Croacia. ISBN: 980-953-307-506-3.
Gómez-Brandón, M., Lazcano, C., Lores M., y Domínguez, J. (2010). Detritivorous earthworms modify mi-
crobial community structure and accelerate plant residue decomposition. Applied Soil Ecology, 
44(3), 237–244.
Gómez-brandón, M., Lores, M. y Domínguez, J. (2010). Tracking down microbial communities via fatty 
acids analysis: analytical strategy for solid organic samples, Current Research, Technology and 
Education Topics in Applied Microbiology and Microbial Biotechnology, A. Méndez-Vila (Ed.), 
1502–1508.
Gómez-Brandón, M., Lores, M., y Domínguez, J. (2012). Species-Specific Effects of Epigeic Earthworms on 
237
Bibliografía
Microbial Community Structure during First Stages of Decomposition of Organic Matter. PLoS 
ONE, 7(2): e31895.
Gómez-Brandón, M., Lores, M. y Domínguez, J. (2010). A new combination of extraction and derivatization 
methods that reduces the complexity and preparation time in determining phospholipid fatty 
acids in solid environmental samples., 1348–1354.
Gopal, M., Gupta, A., y Thomas, G.V. (2012). Vermicompost and vermiwash add beneficial micro flora that 
enhance soil quality and sustain crop growth. International Journal of Innovative Horticulture. 
1(2):93-100.
Grant, D. M., y Lambowitz, A. M. (1982). Mitochondrial ribosomal RNA genes.. In H. Busch and L. Rothblum 
(eds.), The Cell Nucleus: rDNA, Vol. X, Part A, pp. 387-408. Academic Press, New York.
Hamady, M., Walker, J.J., Harris, J.K., Gold, N.J. y Knight, R. (2008). Error-correcting barcoded primers for 
pyrosequencing hundreds of samples in multiplex. Nature Methods 5, 235 – 237.
Handelsman, J., Rondon, M. R., Brady, S. F., Clardy, J., y Goodman, R. M. (1998). Molecular biological access 
to the chemistry of unknown soil microbes: a new frontier for natural products. Chemistry & 
biology, 5(10), R245–9. 
Hartenstein, F., Hartenstein, E., y Hartenstein, R. (1981). Gut load and transit-time in the earthworm Eise-
nia fetida. Pedobiologia, 22, 5-20.
Haseltine, W.A., Maxam, A.M., y Gilbert, W. (1977). Rous sarcoma virus genome is terminally redundant: 
The 5’ sequence. Proc. Natl. Acad. Sci. USA (PNAS), 74(3), 989-993.
Haynes, R. J.,  Fraser, P. M.,  Piercy, J.E. y Tregurtha, R. J. (2003). Casts of Aporrectodea caliginosa (Savigny) 
and Lumbricus rubellus (Hoffmeister) differ in microbial activity, nutrient availability and aggre-
gate stability: The 7th international symposium on earthworm ecology · Cardiff · Wales · 2002. 
Pedobiologia, 47(5–6), 882–887.
Hebert, P.D.N., Stoeckle, M.Y., Zemlak, T.S. y Francis, C.M. (2004). Identification of birds through DNA 
barcodes. PLoS Biol, 2(10), e312.
Hendrikse, N.B. (1995). Effects of detritivore earthworms on dispersal and survival homologous series 
of organic solvents for the gram-positive bacteria Arthrotobacter and Nocardia Sp. and the 
gram-negative bacteria Acinetobacter and Pseudomonas Sp. Biotechnology and Bioengineering, 
42, 747-758.
Hill, M. O. (1973). Diversity and evenness: a unifying notion and its consequences. Ecology,  54, 427–432.
Hillis D.M., y M.T. Dixon. (1991). Ribosomal DNA: molecular evolution and phylogenetic inference. Quarterly 
Review of Biology, 66(4), 411- 453.
Hoff, K.J., Tech, M., Lingner, T., Daniel, R., Morgenstern, B., y Meinicke, P. (2008) Gene prediction in 
metagenomic fragments: a large scale machine learning approach. BMC Bioinformatic, 9, 217.
Hollister, E. B., Engledow, A. S., Hammett, A. J. M., Provin, T. L., Wilkinson, H. H., y Gentry, T. J. (2010). 
Shifts in microbial community structure along an ecological gradient of hypersaline soils and 
sediments. The ISME journal, 4(6), 829–38. 
Horn M.A., Schramm, A., y Drake. H.L. (2003). The earthworm gut: an ideal habitat for ingested N
2
O-pro-
ducing microorganisms. Appl. Environ. Microbiol, 69, 1662–1669.
Horn, M. A., Schramm, A., Drake, H. L., Horn, M. A., Schramm, A., y Drake, H. L. (2003). The Earthworm 
238
Gut : an Ideal Habitat for Ingested N 
2 
O-Producing Microorganisms Appl. Environ. Microbiol. 
69(3), 1662-1669.
Horn, M.A., Ihssen J., Matthies, C., Schramm, A., Acker, G., y Drake, H.L. (2005). Dechloromonas denitrifi-
cans sp. nov., Flavobacterium denitrificans sp. nov., Paenibacillus anaericanus sp. nov. and Pae-
nibacillus terrae strain MH72, N2O-producing bacteria isolated from the gut of the earthworm 
Aporrectodea caliginosa. Int J Syst Evol Microbiol, 55, 1255-1265.
Horn, M.A., Mertel, R., Gehre, M., Kastner, M., y Drake H.L. (2006). In vivo emission of dinitrogen by earth-
worms via denitrifying bacteria in the gut. Appl Environ Microbiol. 72: 1013-1018.
Huber, J. A., Welch, D. B. M., Morrison, H. G., Huse, S. M., Neal, P. R., Butterfield, D. A., y Sogin, M. L. (2007). 
Microbial population structures in the Deep Marine Biosphere, Science, 318 (5847), 97–100.
Hugenholtz, P., Tyson, G. W., Webb, R. I., Wagner, A. M., y Blackall, L. L. (2001). Investigation of Candidate 
Division TM7 , a Recently Recognized Major Lineage of the Domain Bacteria with No Known 
Pure-Culture Representatives. Applied and Environmental Microbiology, 67(1), 411–419. 
Huse, S.M., Huber, J.A., Morrison, H. G., Sogin, M.L., y Welch, D.M. (2007). Accuracy and quality of massive-
ly parallel DNA pyrosequencing. Open Acess, Genome Biology, 8(143), 1–9.
Huxley, J., Massimo, Pigliucci, M. y Müller, B.G. (1942). Book Evolution. The Modern Synthesis.
Ihssen, J., Horn, M.A., Matthies, C., Gossner, A., Schramm, A., y Drake, H.L. (2003). N
2
O-producing micro-
organisms in the gut of the earthworm Aporrectodea caliginosa are indicative of ingested soil 
bacteria. Applied and Environmental Microbiology, 69, 1655–1661.
Inman, M. (2011). How Bacteria Turn Fiber into Food. PLoS Biol, 9(12), e1001227. 
Isenbarger, T.A., Finney, M., Rios-Velazquez, C., Handelsman, J. y Ruvkun, G. (2008). Miniprimer PCR, a 
new lens for viewing the microbial world. Appl Environ Microbiol, 74, 840–9.
James, S.W., y Davidson, S.K. (2012). Molecular phylogeny of earthworms (Annelida: Crassiclitellata) based 
on 28S, 18S, and 16S gene sequences. Invert Syst, 26, 213-229.
Jamieson, B.G.M, Tillier S., Tillier, A., Justine, J.L., Ling, E., James, S., McDonald, K., y Hugall, A.F (2002). 
Phylogeny of the Megascolecidae and Crassiclitellata (Annelida, Oligochaeta): combined versus 
partitioned analysis using nuclear (28S) and mitochondrial (12S, 16S) rDNA. Zoosystema, 24, 
707-734.
Joergensen, R.G. y Wichern, F. (2008). Quantitative assessment of the fungal contribution to microbial 
tissue in soil. Soil Biology and Biochemistry 40, 2977-2991
Jolly, J.M., Lappin-Scott, H.M., Anderson, J.M., y Clegg C.D. (1993). Scanning electron microscopy of the gut 
microflora of two earthworms: Lumbricus terrestris and Octolasion cyaneum. Microb. Ecol, 26, 
235-245.
Jonasson, J., Olofsson, M. y Monstein, H.J. (2002). Classification, identification and subtyping of bacteria 
based on pyrosequencing and signature matching of 16S rDNA fragments. APMIS, 110, 263-272.
Jones, D.L. (1998). Organic acids in the rhizosphere: a critical review. Plant and Soil 205, 25-44.
Justin K., Stombaugh J.,Walter, W.A., González, A., Caporaso, J. G., y Knight R. (2012). Using Qiime to 
analyze 16S rRNA gene secuences from Microbial Communities. Curr Protocol Bioinformatic. NIH 
Public Access, 1(7), 1–28. 
239
Bibliografía
Karsten G.R. y Drake H.L. (1995). Comparative assessment of the aerobic and anaerobic microfloras of 
earthworm guts and forest soils. Appl. Environ. Microbiol, 61, 1039–1044.
Karsten G.R., Drake H.L. (1997). Denitrifying bacteria in the earthworm gastrointestinal tract and in vivo 
emission of nitrous oxide (N
2
O) by earthworms. Appl Environ Microbiol, 63, 1878-1882.
Kim, H., Shin, K., Cha, C. y Hur, H. (2004). Analysis of Aerobic and Culturable Bacterial Community Struc-
tures in Earthworm (Eisenia fetida) Intestine. Agric. Chem. Biotechnol, 4 47(3), 137–142.
Kirk, T.K. y Farrell, R.L. (1987). Enzymatic combustion-the microbial-degradation of lignin. Annual Review 
of Microbiology, 41, 465-505.
Klenow, H., Overgaard-Hansen K. y Patkar S.A. (1971). Proteolytic cleavage for native DNA polymerase into 
two different catalytic fragments. Influence of assay condtions on the change of exonuclease 
activity and polymerase activity accompanying cleavage. Eur J Biochem, 22, 371– 81.
Klose, S. y Tabatabai, M. A. (2000). Urease activity of microbial biomass in soils as affected by crop-
ping systems. Biology and Fertility of Soils, 31(3-4), pp 191-199.
Knapp, B.A., Podmirseg, S.M., Seeber, J., Meyer E. y Insam, H. (2009). Diet-related composition of the gut 
microbiota of Lumbricus rubellus as revealed by a molecular fingerprinting technique and clon-
ing, Soil Biology and Biochemistry, 41, 2299-2307.
Knapp, B.A., Seeber, J., Podmirseg, S.M., Meyer E. y Insam., H.  (2008). Application of denaturaling gradi-
ent gel electrophoresis for analysing the gut microflora of lumbricus rubellus Hoffmeister under 
different feeding conditions, Bulletin of Entomological Research, 1-9.
König, H. (2006). Bacillus species in the intestine of termites and other soil invertebrates. Journal of Ap-
plied Microbiology, 101, 620–627.
Kossel, H., Edwards, K.. Fritzsche, E., Koch, W. y Schwarz, Z. (1983). Phylogenetic significance of nucle-
otide sequence analysis. In U. Jensen and D. E. Fairbrothers (eds.), Protein and Nucleic Acids in 
Plant Systematics, 36-57. Springer- Verlag, Berlin.
Kress, W.J., Wurdack, K.J, Zimmer, E.A., Weigt, L.A., y Janzen, D.H. (2005). Use of DNA barcodes to identify 
flowering plants. PNAS, 102(23), 8369–8374.
Krisítuîfek, V., Fischer, S., Bu, J. y Zeltins, A. (1999). In situ monitoring of chitin degradation by Strep-
tomyces lividans pCHIO12 within Enchytraeus crypticus (Oligochaeta ) feeding on Aspergillus 
proliferans. Microbiology Ecology, 28, 41–48.
Kristufek V., Tajovsky K., y Pizl V. (1994). Ultrastructural analysis of the intestinal content of earthworm 
Lumbricus rubellus Hoffm. (Annelida, Lumbricidae). Acta Microbiologica et Immunologica Hun-
garica, 41, 283–90.
Krištůfek, V., Pizl, V.,  y Szabo, I.M. (1990). Composition of the intestinal streptomycete community of 
earthworms (Lumbricidae). In Microbiology in Poecilotherms (Lesel R, ed.), pp. 137-140, Elsevier, 
Amsterdam, The Netherlands.
Kristufek, V., Ravasz, K., y Pizl V. (1992). Changes in densities of bacteria and microfungi during gut tran-
sit in Lumbricus rubellus and Aporrectodea caliginosa (Oligochaeta: Lumbricidae). Soil Biol. Bio-
chem. 24, 1499-1500.
Kristufek, V., Tajovsky, K., y  Pizl, V. (1994). Ultrastructural analysis of the intestinal content of earthworm 
Lumbricus rubellus Hoffm. (Annelida, Lumbricidae). Acta Microbiologica et Immunologica Hun-
240
garica, 41, 283–90.
Kuczynski, J., Lauber, C. L., Walters, W. A., y Parfrey, L. W. (2011). Experimental and analytical tools for 
studying the human microbiome. Nature Reviews Genetics, 13(1), 47–58. 
Kuczynski, J., Stombaugh, J., Walters, W.A., González, A.J. Caporaso, G., y Knight R. (2012). Using QIIME to 
analyze 16S rRNA gene sequences from Microbial Communities. NIH Public Access, 1–28. 
Kuintzel, H., y Köchel, H. G. (1981). Evolution of rRNA and origin of mitochondria. Nature, 293, 751-755. 
Kunin, V., Engelbrektson, A., Ochman, H., y Hugenholtz, P. (2010). Wrinkles in the rare biosphere : pyrose-
quencing errors. Environmental Microbiology, 12(1), 118–123, 118–123. 
Kuske, C.R., Barns, S.M., y Busch, J.D. (1997). Diverse Uncultivated Bacterial Groups from Soils of the Arid 
Southwestern United States That Are Present in Many Geographic Regions. Applied and Envi-
ronmental Microbiology, 3614–3621
Kuzyakov, Y., Friedel, J. K. y Stahr, K. (2000). Review of mechanisms and quantification of priming effects. 
Soil Biology & Biochemistry, 32, 1485-1498.
Lander, E.S., Linton, L.M., Birren, B., Nusbaum, C., Zody, M.C., Baldwi, J., Devon, K., Dewar, K., Doyle, M., 
Hugh, W.F., Funke, R., Gage, D., Harris, K., Heaford, A., Howland, J., Kann, L., Lehoczky, J., LeV-
ine, R., McEwan, P., McKernan, K., Meldrim, J., Mesirov, J.P., Miranda, C., Morris, W., Naylor, J., 
Raymond, C., Rosetti, M., Santos, R., Sheridan, A. y Sougnez C. (2001). Initial sequencing and 
analysis of the human genome. Nature 2001, 409:860-921.
Langer, M., Gabor, E.M., Liebeton, K., Meurer, G., Niehaus, F., Schulze, R., Eck, J. y Lorenz, P. (2006). 
Metagenomics: an inexhaustible access to nature’s diversity. Biotechnol J, 1, 815-821. 
Lattaud, C., Locati, S., Mora, P. y Rouland, C. (1997). Origin and activities of glycolytic enzymes in the gut 
of the tropical geophagous earthworm Millsonia anomala from Lamto (Coˆte d’Ivoire). Pedobi-
ologia 41, 242–251.
Lattaud, C., Locati, S., Mora, P., Rouland, C., y Lavelle, P. (1998). The diversity of digestive systems in 
tropical geophagous earthworms. Appl Soil Ecol, 9, 189–195.
Lauber, C. L., Zhou, N., Gordon, J. I., Knight, R., y Fierer, N. (2010). Effect of storage conditions on the 
assessment of bacterial community structure in soil and human associated samples. FEMS mi-
crobiology letters, 307(1), 80–6. 
Lavelle, P., Bignell, D., Lepage, M., Wolters, V., Roger, P., Ineson, P., Heal, O.W., y Ghillion, S. (1997). Soil 
function in a changing world: The role of invertebrate ecosystem engineers. European Journal of 
Soil Biology, 33, 159-193.
Lavelle, P., Decaëns, T., Aubert, M., Barot, S., y Blouin. (2006). Soil invertebrates and ecosystem services. 
Eur. J. Soil. Biol, 42, S3-S15.
Lavelle, P., Lattaud, C., Trigo D., y Barois I. (1995). Mutualism and biodiversity in soils In: The significance 
and regulation of soil biodiversity (Eds: H.P. Collins, G.P. Robertson and M.J. Klug). Kluwer Aca-
demic Publisher, Netherland, 23-33.
Lavelle, P., Lattaud, C., Trigo D., y Barois I. (1995). Mutualism and biodiversity in soils In: The significance 
and regulation of soil biodiversity (Eds: H.P. Collins, G.P. Robertson and M.J. Klug). Kluwer Aca-
demic Publisher, Netherland. 23-33.
Lavelle, P., Lattaud, C., Trigo, D., y Barois, I. (1995). Mutualism and biodiversity in soils. Plant Soil, 170, 
241
Bibliografía
23-33.
Lavelle, P., Spain, A.V. (2001). Soil Ecology. Kluwer Academic Publishers,  London.
Lazcano C., Gómez-Brandón M., y Domínguez J. (2008). Comparison of the effectiveness of composting 
and vermicomposting for the biological stabilization of cattle manure. Chemosphere, 72, 1013-
1019.
Lazcano, C., Revilla P., Malvar, R.A., y Domínguez, J. (2011). Yield and fruit quality of four sweet corn hy-
brids (Zea mays) under conventional and integrated fertilization with vermicompost. Journal 
of the Science of Food and Agriculture, 91 (7), 1244–1253.
Lennon, N.J., E, L.R., Anderson, S., Alvarez, P., Barry, A., Brockman, W., Daza, R., Erlich, R., Giannoukos, G., 
Green, L., Hollinger, A., A Hoover, C., B Jaffe, D.,  Juhn, F., McCarthy,D., Perrin, D., Ponchner,K., 
L Powers, T., Rizzolo, K., Robbins, D.,  Ryan, E., Russ, C., Sparrow, T., Stalker, J., Steelman, S., 
Weiand,  M., Zimmer, A., R Henn, M., Nusbaum, C., y Nicol, R. A scalable, fully automated pro-
cess for construction of sequence-ready barcoded libraries for 454. Genome biology, 11(2), 2-9.
Ley, R., Bäckhed, F., Turnbaugh, P., Lozupone, C., Knight, R., y Gordon, J. (2005). Obesity alters gut micro-
bial ecology. Proc Natl Acad Sci U S A, 102 (31), 11070-5.
Ley, R., Turnbaugh, P., Klein, S., y Gordon, J. (2006). Microbial ecology: human gut microbes associated 
with obesity. Nature, 444 (7122), 1022-3. 
Ley, R.E., Hamady, M., Lozupone, C., Turnbaugh, P.J., Ramey, R.R., y Bircher, J.S. (2008). Evolution of 
mammals and their gut microbes. Science, 320, 1647–1651.
Ley, R.E., Peterson, D.A. y Gordon, J.I. (2006). An extended view of ourselves: ecological and evolutionary 
forces that shape microbial diversity and genome content in the human intestine. Cell, 124, 
837-848.
Ley, R.E., Hamady, M.,  Lozupone, C.,  Turnbaugh, P.J., Ramey, R.R.,  Bircher, J. S.,  Schlegel, M.L.,  Tuck-
er, T. A., Schrenzel, M. D.,  Knight, Rob., y Gordon, J.I. (2008). Evolution of Mammals and Their 
Gut Microbes. Science, 320 (5883), 1647-1651.
Li, Z., Bai, X., Ruparel, R., Kim, S., J. Turro., N., y Ju, J. (2003). A A photocleavable fluorescent nucleotide for 
DNA sequencing and analysis, PNAS 2 (100), 414–419.
Lombard, N., Prestat, E., Elsas, J. D. Van. y Simonet, P. (2011). Soil-specific limitations for access and anal-
ysis of soil microbial communities by metagenomics. FEMS Microbiol Ecol, 1–19. 
López-García, P. y Moreira, D. (2008). Tracking microbial biodiversity through molecular and genomic ecol-
ogy. Research in Microbiology, 159 (1), 67–73.
Loquet, M. y Vinceslas, M. (1987). Cellulose et ligninolyse liées au tube digestif d’Eisenia fetida andrei 
Bouché = Cellulolytic and ligninolytic activities in the gut of Eisenia fetida andrei. Revue d’ecolo-
gie et de biologie du soil. 24 (4), 559-571.
Lores, M., Gómez-Brandón, M., Pérez-Díaz, D. y Domínguez, J. (2006). Using FAME profiles for the charac-
terization of animal wastes and vermicomposts. Soil Biology and Biochemistry, 38, 2993-2996.
Lozupone, C. A, Hamady, M., Kelley, S. T., y Knight, R. (2007). Quantitative and qualitative beta diversity 
measures lead to different insights into factors that structure microbial communities. Applied 
and environmental microbiology, 73(5), 1576–85. 
Lozupone, C. A., Lladser, Knights, M.E., Stomabaugh, D., y Knight R. (2011). Unifrac: An effective distance 
242
metric for microbial community comparison. The ISME Journal, 5, 169-172.
Lozupone, C., Hamady, M., y Knight, R. (2006). UniFrac--an online tool for comparing microbial communi-
ty diversity in a phylogenetic context. BMC bioinformatics, 7, 371. 
Lynd, L.R., Weimer, P.J., van Zyl, W.H. y Pretorius, I.S. (2002). Microbial cellulose utilization: fundamentals 
and biotechnology. Microbiology and Molecular Biology Reviews, 49, 399-426.
Majeed, M. Z., Miambi, E., Barois, I., Blanchart, E. y Brauman, A. (2013) (n.d.). Emissions of nitrous oxide 
from casts of tropical earthworms belonging to different ecological categories. Pedobiologia, 
56, 49– 58.
Margulies, M., Egholm, M., Altman, W.E., Attiya, S., Bader, J.S. Bemben, L. A., Berka, J., Braverman, M.S., 
Chen, Y.J., Chen, Z., Dewell, S.B., Du, L., Fierro, J.M.,  Gomes, X.V., Goodwin, B. C., He, W., Hel-
gesen, S., Ho, H.C., Irzyk, G.P., Jando, S.C., Alenquer, L.I., Jarvie, P.T., Jirage, K.B.,  Kim, J.B., Knight, 
J.R., Lanza, J.R., Leamon, J. H., Lefkowitz, S. M.,. Lei, M., Li, J., Lohman, K.L., Hong Lu, Makhijani, 
V.B.,  McDade, K. E., McKenna, M.P., Myers, E.W., Nickerson, E., Nobile, J.R., Plant, R., Puc, B.P., 
Ronan, M.T., Roth, G.T., Sarkis, G.J., Simons, J.F., Simpson, J.W., Tartaro, K.R., Tomasz,A., Vogt, 
K.A., Volkmer, G.A., Wang, Y., Weiner, M.P., Yu, P., Begley, R.F., y Rothberg, J.M. (2005). Genome 
Sequencing in Open Microfabricated High Density Picoliter Reactors. Nature, 437, 376–380.
Márialigeti, K. (1979). On the community-structure of the gut-microbiota of Eisenia lucens (Annelida, Oli-
gochaeta). Pedobiologia 19, 213–220.
Marinari, S., G. Masciandaro, B. Ceccanti. y Grego, S. (2000). Influence of organic and mineral fertilizers on 
soil biological and physical properties. Bioresource Technology, 72, 9–17.
Marrugan, A. E. (2004). Measuring Biological Diversity. Book Black well Science ltd. www.BlackwellPub-
lishing.com
Marti, R., Dabert, P., Ziebal, C., y Pourcher, A.M. (2010). Evaluation of Lactobacillus sobrius/L. amylovor-
us as a new microbial marker of pig manure. Applied and environmental microbiology, 76(5), 
1456–61. 
Martin A., Cortez J., Barois I., y Lavelle P. (1987). Les mucus intestinaux de Ver de Terre, moteur de leurs 
interactions avec la microflore, Rev. Ecol. Biol. Sol, 24, p. 549-558.
Martin, A. P.  (2002). Comparing the Diversity of Microbial Phylogenetic Approaches for Describing and 
Comparing the Diversity of Microbial Communities. Applied and Environmental Microbiology. 
68(8), 3673-3682.
Martinez-Balmori, D., Olivares, F.L., Spaccini, R., Aguiar, K.P., Araújo, M.F., Aguiar, N.O., Guridi, F., y Canel-
las, L.P. (2013). Molecular characteristics of vermicompost and their relationship to preservation 
of inoculated nitrogen-fixing bacteria. Journal of Analytical and Applied Pyrolysis, in press.
Martinson, V.G., Danforth, B.N.,   Minckley, R.L., Rueppell, O., Tingek, S., y Moran, N.A. (2011).  A simple 
and distinctive microbiota associated with honey bees and bumble bees. Molecular Ecology, 20 
(3), 619–628.
Mashayekhi, F., Ronaghi, M. (2007). Analysis of read length limiting factors in Pyrosequencing chemistry. 
Analytical Biochemistry, 363, 275–287. 
Matthies C., Griesshammer A., Schmittroth M. y Drake H.L. (1999). Evidence for involvement of gut-as-
sociated denitrifying bacteria in emission of nitrous oxide (N
2
O) by earthworms obtained from 
garden and forest soils. Appl. Environ. Microbiol. 65, 3599-3604.
243
Bibliografía
May, R. M. (1975). Patterns of species abundance and diversity, In M. L. Cody and J. L. Diamond (ed.), Ecol-
ogy and evolution of communities. Harvard University Press, Cambridg, M.A, 81–120.
McLean, M.A., Migge-Kleian, S., y Parkinson, D. (2006). Earthworm invasions of ecosystems devoid of 
earthworms:effects on soil microbes. Biol Invasions, 8, 1257–1273.
Meidute, S., Demoling, F. y Bååth, E. (2007). Antagonistic and synergistic effects of fungal and bacterial 
growth in soil after adding different carbon and nitrogen sources. Soil Biology and Biochemistry 
40, 2334-2343.
Melamede, Robert J y Wallace Susan S. (1985). A Possible Secondary Role for Thymine-Containing DNA 
Precursors. Genetic Consequences of Nucleotide Pool Imbalance. Basic Life Sciences, 31, 67-102.
Mendez, R., Borges, S., y Betancourt, C. (2003). A microscopical view of the intestine of  Onychochae-
ta borincana (Oligochaeta: Glossoscolecidae): The 7th international symposium on earthworm 
ecology. Pedobiologia, 47(5-6), 900-903.
Mitra, R. D., Butty, V.L., Benjamin, J. S., David R. W.,  Housman, E., y Church, G. M. (2003). Digital genotyp-
ing and haplotyping with polymerase colonies. PNAS. 100(10), 5926–5931.
Molinares, R. V., Borges, S. y Velazquez, C. R. (2007).  Characterization of possible symbionts in Onycho-
chaeta borincana (Annelida: Glossoscolecidae). European Journal of Soil Biology, 43 (1), S14–S18.
Monroy F., Aira M. y Domínguez J. (2011). Epigeic earthworms increase soil arthropod populations during 
first steps of decomposition of organic matter. Pedobiologia, 54, 93-99.
Monroy, F., Aira, M., y Domínguez, J. (2009). Reduction of total coliform numbers during vermicomposting 
is caused by short-term direct effects of earthworms on microorganisms and depends on the 
dose of application of pig slurry. Science of the Total Environment, 407, 5411-5416.
Moody, S.A., Briones,  M.J.I., Piearce, T.G., y  Dighton J. (1995). Selective consumption of decomposing 
wheat straw by earthworms. Soil Biology and Biochemistry, 27(9), 1209–1213.
Moore, M.J. (2006). Rapid and accurate pyrosequencing of angiosperm plastid genomes. BMC Plant Biol-
ogy, 13, 1–13.
Morita, H., Shimazu, M., Shiono, H., Toh, H., Nakajima, F., Akita, H., y Hattori, M. (2010). Lactobacillus 
equicursoris sp. nov., isolated from the faeces of a thoroughbred racehorse. International journal 
of systematic and evolutionary microbiology, 60 (1), 109–12. 
Muegge, B.D., Kuczynski, J., Knights, D., Clemente, J.C.,  González, A., Fontana, L., Henrissat, B.,  Knight 
, R., y  Gordon J. I.  (2011). Diet Drives Convergence in Gut Microbiome Functions Across Mamma-
lian Phylogeny and Within Humans. Science, 332 (6032), 970-974.
Nam, Y., Jung, M., Roh, S. W., Kim, M., y Bae, J. (2011). Comparative Analysis of Korean Human Gut Micro-
biota by Barcoded Pyrosequencing, PLOs ONE, 6(7). e22109.
Nechitaylo, T. Y., Yakimov, M. M., Godinho, M., Timmis, K. N., Belogolova, E., Byzo, B. y Golyshi, P. N. 
(2010). Effect of the earthworms Lumbricus terrestris and Aporrectodea caliginosa on bacterial 
diversity in soil. Microbial ecology, 59(3), 574–87. 
Needham, S.J., Worden, R.H., y McIlroy, D. (2004). Animal-sediment interactions: the effect of ingestion 
and excretion by worms on mineralogy. Biogeosciences, 1,113–121.
Neuhauser, E., y Hartenstein, R. (1978). Reactivity of macroinvertebrate peroxidases with lignins model 
compounds, Soil Biol. Biochem. 10 (1978) 341-342. 
244
Neuhauser, E. F., Hart-Nstein, R., y Connors  W. J. (1978). Soil invertebrates and the degradation of vanillin, 
cinnamic acid, and lignins. Soil Biology and Biochemistry, 10 (5), 1978, 431–435.
Nogales,R.,Elvira, C.,Benítez, E.,Thompson,R.,y Gomez,M.(1999).Feasibilityof vermicomposting dairy bi-
osolids using a modified system to avoid earthworm mortality Journal of Environmental Science 
and Health, Part B: Pesticides, Food Contaminants, and Agricultural Wastes, 34(1), 151-169.
Nozaki M., Ito K., Miura C., y  Miura T. (2013). Examination of Digestive Enzyme Distribution in Gut Tract 
and Functions of Intestinal Caecum, in Megascolecid Earthworms (Oligochaeta: Megascoleci-
dae) in Japan. Zoological Science. Vol. 30, Issue 9, pg(s) 710-715.
Nozaki, M., Miura, C, Tozawa, Y., y Miura, T. (2009). The contribution of endogenous cellulose digestion in 
the gut of earthworm (Pheretima hilgendorfi: Megascolecidae). Soil Biol Biochem, 41: 762-769.
Nsubuga, A.M., Robbins, M.M., Roeder, A.D., Morin, P.A., Boesch C., y Vigilant, L. (2004). Factors affecting 
the amount of genomic DNA extracted from ape faeces and the identification of an improved 
sample storage method, Molecular Ecology. 13, 2089–2094.
Nubel, U., Garcia-Pichel, F., Kuhl, M. yMuyzer, G. (1999). Quantifying microbial diversity: morphotypes, 16S 
rRNA genes, and carotenoids of oxygenic phototrophs in microbial mats. Appl Environ Microbiol, 
65, 422–30.
Núñez, E.B. (1991). Sobre la cuantificación de la diversidad ecológica. Hidrobiológica, 1(1), 87-93.
Nyren, P. (1987). Enzymatic method for continuous monitoring of DNA polymerase activity. Anal Biochem, 
167, 235–8.
Nyrén, P., Karamohamed, S. y Ronaghi, M. (1997). Detection of Single-Base Changes Using a Biolumino-
metric Primer Extension Assay. Analytical Biochemistry, 244(2), 367–373.
Ochman, H., Worobey, M., Kuo, C., Ndjango, J. N., Peeters, M., Hahn, B. H., y Hugenholtz, P. (2010). Evo-
lutionary Relationships of Wild Hominids Recapitulated by Gut Microbial Communities. PLoS 
Biol 8(11).
Palleroni, N. J. (1992). Introduction to the family Pseudomonadaceae, 3071–3085. In W. Balows, H. G. 
Trüper, M. Dworkin, W. Harder, and K.-H. Schleifer (ed.), The prokaryotes. Springer-Verlag, New 
York, N.Y.
Palmer, J. D. (1985)a. Evolution of chloroplast and mitochondrial DNA in plants and algae. In R. J. MacIntyre 
(ed.), Molecular Evolutionary Genetics, 131-240. Plenum Press, New York.
Palmer, J. D. (1985)b. Comparative organization of chloroplast genomes. Annu. Rev. Genet., 19, 325-354.
Papa, S., Pellegrino, A. y Fioretto, A. (2008). Microbial activity and quality changes during decomposition 
of Quercus ilex leaf litter in three Mediterranean woods. Applied Soil Ecology, 40, 401-410.
Parameswaran, P., Tao, L., Shokralla, S., Gharizadeh, B., Ronaghi, M., y Fire, A. (2007). A pyrosequenc-
ing-tailored nucleotide barcode design unveils opportunities for large-scale sample multiplex-
ing. Nucleic Acids Research, 35 (19),1–9.
Parle, J.N.(1963). Microorganisms in the intestine of earthworms. Journal of General Microbiology, 31, 1–13.
Parle, J.N. (1963). A microbial study of earthworm casts. J. Gen. Microbiol., 31, 13-23.
Parle, J.N. (1963). Microorganisms in the intestine of earthworms. Journal of General Microbiology, 31, 1–13.
Parthasarathi, K., Ranganathan, L.S. (2006). Ageing effect on enzyme activities in pressmud vermicasts 
245
Bibliografía
of Lampito mauritii (Kingberg) and Eudrilus eugeniae (Kingberg). Biology and Fertility of Soils 
30, 347-350.
Parthasarathi, K., y Ranganathan, L.S. (2006). Ageing effect on enzyme activities in pressmud vermicasts 
of Lampito mauritii (Kingberg) and Eudrilus eugeniae (Kingberg). Biology and Fertility of Soils 
30, 347-350.
Pascual, J.A., Garcia, C., Hernandez, T., Moreno, J.L., y Ros, M. (2000). Soil microbial activity as a biomarker 
of degradation and remediation processes. Soil Biology and Biochemistry, 32, (13), 1877–1883.
Pathma, J.,  y Sakthivel, N. (2012). Microbial diversity of vermicompost bacteria that exhibit useful agricul-
tural traits and waste management potential. SpringerPlus, 1, 26. 
Payne G.W., Vandamme P. yMorgan S.H. (2005). Development of a recA gene-based identification ap-
proachforthe entire Burkholderia genus. Appl Environ Microbiol, 71, 3917–27.
Pedersen J.C. y Hendriksen N.B. (1993). Effect of passage through the intestinal tract of detritovore earth-
worms (Lumbricus spp.) on the number of selected Gram-negative and total bacteria. Biol. Fertil. 
Soils, 16, 227-232.
Pedrós-Alió, C. (2012). The Rare Bacterial Biosphere. Annual Review of Marine Science, 4, 449-466. 
Perel, T.S. (1977). Soil Organisms as Components of Ecosystems: Differences in Lumbricid Organization 
Connected with Ecological Properties. In: Lohm U, Persson T (eds). Ecol Bull, 25: 56–63.
Pérez-Losada, M., Bloch, R., Breinholt, J. W., Pfenninger, M., y Domínguez, J. (2012). Taxonomic assess-
ment of Lumbricidae (Oligochaeta) earthworm genera using DNA barcodes. European Journal of 
Soil Biology, 48, 41–47. 
Pérez-Losada, M., Breinholt, J. W., Porto, P. G., Aira, M., y Domínguez, J. (2011). An earthworm riddle: 
systematics and phylogeography of the Spanish lumbricid Postandrilus. PloS one, 6(11), e28153. 
doi:10.1371/journal.pone.0028153
Pérez-Losada, M., Eiroa, J., Mato, S. y Domínguez, J. (2005). Phylogenetic species delimitation of the 
earthworms Eisenia fetida (Savigny, 1826) and Eisenia andrei Bouché, 1972 (Oligochaeta, Lumb-
ricidae)based on mitochondrial and nuclear DNA genes. Pedobiologia. 49, 317-324.
Pérez-Losada, M., Ricoy M., Marshall, J.C., y Domínguez J. (2009). Phylogenetic assessment of the earth-
worm Aporrectodea caliginosa species complex (Oligochaeta: Lumbricidae) based on mitochon-
drial and nuclear DNA sequences. Molecular Phylogenetics and Evolution, 52, 293–302.
Petrosino, J. F., Highlander, S., Luna, R.A., Gibbs, R.A., y Versalovik, J. (2009). Metagenomic Pyrosequenc-
ing and Microbial Identification. Clinical Chemistry, 55(5), 856–866.
Pizl, V. y Novokova, A. (2003). Interactions between microfungi and Eisenia Andrei (Oligochaeta) during 
cattle manure vermicomposting. Pedobiologia, 47, 895-899. 
Poretsky, R.S., Hewson,  I., Sun, S., Allen, A.E., Zehr,  J.P. y Moran, M.A. (2009). Comparative day/night 
metatranscriptomic analysis of microbial communities in the North Pacific subtropical gyre. En-
vironmental Microbiology, 11(6), 1358–1375. 
Postma-Blaauw, M.B., Bloem, J., Faber, J.H., van Groenigen, J.W.,  de Goede, R.G.M.,  Brussaard,L. (2006). 
Earthworm species composition affects the soil bacterial community and net nitrogen mineral-
ization. Pedobiologia, 50, (3), 243–256.
Powlson, D.S. y Prookes, P.C. (1987). Measurement of soil microbial biomass provides an early indication 
246
of changes in total soil organic matter due to straw incorporation. Soil Biology and Biochemistry, 
19(2), 159–164.
Prabha, M.L, Jayaraaj, I.A, Jeyaraaj, R., y Rao S. (2007). Comparative studies on the digestive enzymes in 
the gut of earthworms, Eudrilus eugeniae and Eisenia fetida. Ind J Biotech, 6: 567-569.
Pramanik, P., Kim,S.Y., y Kim,P.J. (2011). Changes in Fungal and Bacterial Diversity During V ermicompost-
ing of Industrial Sludge and Poultry Manure Mixture: Detecting the Mechanism of Plant Growth 
Promotion by Vermicompost. In:  Dr. Darko Matovic (Ed.) “Biomass - Detection, Production and 
Usage” Intech open science. Rijeka, Croacia. ISBN: 978-953-307-492-4.   
Procházková, P.,  Šustr, V.,  Dvořák,  J., Roubalová, R., Škanta,  F., Pižl, V. y Bilej, M. (2013). Correlation 
between the activity of digestive enzymes and nonself recognition in the gut of  Eisenia an-
drei earthworms. Journal of Invertebrate Pathology, 114 (3), 217–221.
Pruesse, E., Quast, C., Knittel, K., Fuchs, B. M., Ludwig, W., Peplies, J. y Glöckner, F. O. (2007). SILVA: a 
comprehensive online resource for quality checked and aligned ribosomal RNA sequence data 
compatible with ARB. Nucleic acids research, 35(21), 7188–96. 
Purdy, K.J., Embley, T.M., Takii, S. y Nedwell, D.B. (1996). Method, Spin-column. Rapid Extraction of DNA 
and rRNA from Sediments by a Novel Hydroxyapatite Rapid Extraction of DNA and rRNA from 
Sediments by a Novel Hydroxyapatite Spin-Column Method. Appl Environ Microbiol, 62(10), 
3905–3907. 
Qin, J., Li, R., Raes, J., Arumugam, M., Burgdorf, K. S., Manichanh, C., Yamada, T. (2010). A human gut 
microbial gene catalogue established by metagenomic sequencing. Nature, 464 (7285), 59–65. 
Quince, C., Lanzén, A., Curtis, T. P., Davenport, R. J., Hall, N., Head, I. M. y Read, L. F. (2009). Accurate deter-
mination of microbial diversity from 454 pyrosequencing data. Nature Methods, 6(9), 639–641. 
Quinlan, A.R., Stewart, D.A., Strömberg, M.P., y Marth, G.T (2008). Pyrobayes: an improved base caller for 
SNP discovery in pyrosequences. Nature Publishing Group. Nature Methods. 5(2), 179-181.
Rajendhran, J., y Gunasekaran, P. (2010). Microbial phylogeny and diversity: Small subunit ribosomal RNA 
sequence analysis and beyond. Microbiological Research, 166, 99-110.
Ranganathan, L.S., y Parthasarathi K. (1999). Precocious development of Lampito mauritii y Eudrilus eu-
geniae reared in pressmud. Pedobiologia, 43, 904-908.
Rani, A., Porwal, S., Sharma, R., Kapley, A., Purohit, H.J., y Kalia, V.C. (2008). Assessment of microbial di-
versity in effluent treatment plants by culture dependent and culture independent approaches. 
Biores Technol, 99, 7098–107.
Ravasz, K., Zicsi, A., Contreras, E., Szell, V., y Szabo, I.M. (1986). Über die Darmaktinomycetengemein-
schaft einiger Regenwurmarten. Opusc Zool Budapest, 22, 85-102.
Reeder, J. y Knight, R. (2009). The ‘rare biosphere’: a reality check. Nature Methods, 6 (9), 636-637.
Reinecke, A. J., y Viljoen, S. A.  (1991). A comparison of the biology of Eisenia fetida and Eisenia andrei(Oli-
gochaeta). Biology and Fertility of Soils. 11, 295-300.
Reynolds, J. W., y Wetzel, M. J.  (2010). Nomenclatura Oligochaetologica. Supplementum Quartum. A cat-
alogue of names, descriptions and type specimens of the Oligochaeta. Illinois Natural History 
Survey Special Publication, Chicago.
Reynolds, J.M. y Wetzel, M.J. (2004). Nomenclatura Oligochaetologica. Supplementum Quartum. A Cat-
247
Bibliografía
alogue of Names, Descriptions and Type Specimens of the Oligochaeta. Illinois Natural History 
Survey Special Publication.
Reynolds, J.W., y M.J. Wetzel. (2004). Terrestrial Oligochaeta (Annelida: Clitellata) in North America north 
of Mexico. Megadrilogica 9(11), 71-98.
Riesenfeld, C. S., Goodman, R. M., y Handelsman, J. (2004). Uncultured soil bacteria are a reservoir of new 
antibiotic resistance genes. Environmental microbiology, 6(9), 981–9. 
Roesch, L.F.W.,  Fulthorpe, R.R., Riva, A., Casella, G., Hadwin, A.K.M., Kent, A.K.M., Daroub, S.H., Camargo, 
F.A.O., Farmerie, W.G. y Triplett, E.W. (2007). Pyrosequencing enumerates and contrasts soil 
microbial diversity. The ISME Journal, 1, 283–290.
Roeselers, G., Mittge, E.K., Stephens, W.Z., Parichy, D.M., Cavanaugh, C.M., Guillemin, K., y Rawls, J.F. 
(2011). Evidence for a core gut microbiota in the zebrafish. The ISME Journal, 5(10), 1595–1608. 
Ronaghi, M. (2001). Pyrosequencing Sheds Light on DNA Sequencing Pyrosequencing Sheds Light on DNA 
Sequencing. Genome Res, 11(3), 113–11.
Ronaghi, M., y Elahi, E. (2002). Review Pyrosequencing for microbial typing.  Journal of Chromatography, 
B, 782, 67–72.
Ronaghi, M., Karamohamed, S., Pettersson, B., Uhlén, M., y Nyrén P. (1996). Real Time DNA Sequencing 
Using Detection of Pyrophosphate Release. Analytical Biochemistry, 242, 84–89.
Ronaghi, M., Uhlén, M., y Nyrén P. (1998). DNA SEQUENCING: A Sequencing Method Based on Real-Time 
Pyrophosphate. Science, 281 (5375), 363 – 365.
Sampedro L., y Whalen, J.K. (2007). Changes in the fatty acid profiles through the digestive tract of the 
earthworm Lumbricus terrestris L. Applied Soil Ecology, 35, 226-236.
Sampedro L., Jeannotte R., y Whalen, J.K. (2006). Trophic transfer of fatty acids from gut microbiota to 
the earthworm Lumbricus terrestris L. Soil Biology and Biochemistry, 38, 2188-2198.
Sanchez-Hernandez, J.C., Mazzia, C., Capowiez, Y., y Rault, M. (2009). Carboxylesterase activity in earth-
worm gut contents: Potential (eco)toxicological implications,Comparative Biochemistry and 
Physiology, Part C, 150, 503–511.
Sanger, F., y Coulson, A.R. (1975). A rapid method for determining sequences in DNA by primed synthesis 
with DNA polymerase. Journal of Molecular Biology, 94 (3), 441–446.
Sanger, F., y Nicklen, S. (1977). DNA sequencing with chain-terminating inhibitors PNAS, 74(12), 5463–
5467.
Schloss, P. D. (2009). A High-Throughput DNA Sequence Aligner for Microbial Ecology Studies, PloS One, 
4 (12). e8230.
Schloss, P.D. y Handelsman, J. (2004). Status of the microbial census. Microbiol Mol Biol Rev, 68, 686–91.
Schloss, P. D., y Handelsman, J. (2006). Introducing SONS, a Tool for Operational Taxonomic Unit-Based 
Comparisons of Microbial Community Memberships and Structures, Applied and Environmental 
Microbiology, 72(10), 6773–6779. 
Schloter, M., Dilly, O. y Munch, J.C. (2003). Indicators for evaluating soil quality. Agriculture, Ecosystems & 
Environment, 98, (1–3), 255–262.
Schmitt, S., Hentschel, U., y Taylor, M. W. (2012). Deep sequencing reveals diversity and community struc-
248
ture of complex microbiota in five Mediterranean sponges, Hidrobiologia, 687, 341–351. 
Schmitt, S., Tsai, P., Bell, J., Fromont, J., Ilan, M., Lindquist, N., y Taylor, M. W. (2011). Assessing the com-
plex sponge microbiota : core, variable and species-specific bacterial communities in marine 
sponges, The ISME Journal, 1–13. 
Schönholzer F., Hahn D., Zarda B. y Zeyer J. (2002). Automated image analysis and in situ hybridization as 
tools to study bacterial populations in food resources, gut and cast of Lumbricus terrestris L. J. 
Microb. Methods, 48, 53–68.
Schönholzer, F., Hahn, D. yZeyer, J. (1999). Origins and fate of fungi and bacteria in the gut of Lumbricus 
terrestris L. studied by image analysis. FEMS Microbiol. Ecol. 28, 235–248.
Schramm,  A., Davidson, S. K., Dodsworth,  J. A.,  Drake, H. L., Stahl, D. A. y Dubilier, N. (2003). Acidovor-
ax-like symbionts in the nephridia of earthworms. Environmental Microbiology, 5(9), 804–80.
Sen, B. y Chandra, T.S. (2009). Do earthworms affect dynamics of functional response and genetic struc-
ture of microbial community in a lab-scale composting system? Bioresource Technology, 100, 
804-811.
Senesi, N., y Loffredo, E.(1999). The chemistry of soil organic matter. In: Soil Physical Chemistry. D.L. 
Sparks (Ed.) CRC Press, pp.242-345. 
Simpson, G. G. (1944). Tempo and mode in evolution. Columbia University Press.
Simpson, G. G. (1953). The Major Features of Evolution. Columbia University Press, New York.
Simpson, J. M., Santo Domingo, J. W., y Reasoner, D. J. (2004). Assessment of equine fecal contamination: 
the search for alternative bacterial source-tracking targets. FEMS microbiology ecology, 47(1), 
65–75. 
Sims, R. W. y Gerard, B. M.  (1985). Earthworms. In: D. M. Kermack and R. S. K. Barnes (Eds.). Synopsesof 
the British Fauna (New Series), nº 31. Linnean Society, London.
Singleton D.R., Hendrix P.F., Coleman D.C. y Whitman W.B. (2003). Identification of uncultured bacteria 
tightly associated with the intestine of the earthworm Lumbricus rubellus (Lumbricidae; Oligo-
chaeta). Soil Biol. Biochem. 35, 1547-1555.
Sinha, R. K. (2010). The wonders of earthworms & its vermicompost in farm production: Charles Dar-
win’s “friends of farmers”, with potential to replace destructive chemical fertilizers. Agricultural 
Sciences, 01(02), 76–94. 
Sinha, R.K. y Herat S. (2012). Organic farming: producing chemical-free, nutritive and protective food for 
the society while also protecting the farm soil by earthworms and vermicompost – reviving the 
dreams of sir Charles Darwin, Agricultural Science Research Journals, 2(5), 217-239. 
Sinsabaugh, R.L., Antibus, R.K., y Linkins, A.E. (1991). An enzymic approach to the analysis of microbial 
activity during plant litter decomposition. Agriculture, Ecosystems and Environment, 34, 43-54.
Snell-Castro, R., Godon, J.-J., Delgenès, J.-P., y Dabert, P. (2005). Characterisation of the microbial diversity 
in a pig manure storage pit using small subunit rDNA sequence analysis. FEMS microbiology 
ecology, 52(2), 229–42. 
Sogin, M. L., Morrison, H. G., Huber, J. A., Welch, D. M., Huse, S. M., Neal, P. R. y Arrieta, J. M. (2006). 
Microbial diversity in the deep sea and the underexplored “‘rare biosphere’”. Proceedings of the 
National Academy of Sciences of the United States of America (PNAS). 103(32):12115-12120.
249
Bibliografía
Spencer, D. F., Schnare, M. N. y Gray, M. W. (1984). Pronounced structural similarities between the small 
ribosomal RNA genes of wheat mitochondria and Escherichia coli. PNAS, 81, 493-497.
Stach, J.E.M, Bathe, S., Clapp, J.P. y Burns, R.G. (2001). PCR-SSCP comparison of 16S rDNA sequence di-
versity in soil DNA obtained using different isolation and purification methods. FEMS Microbiol 
Ecol, 36,139–51.
Stirling, G., y Wilsey, B.  (2001). Empirical relationships between species richness, evenness, and propor-
tional diversity. Am. Nat, 158,286–299.
Strickland, M.S., Lauber, C., Fierer, N. y Bradford, M.A. (2009). Testing the functional significance of mi-
crobial community composition. Ecology, 90,441-451.
Suhane, R. K. (2007). Vermicompost. Publication of Ra-jendra Agriculture University, Pusa, Bihar, India, 
88. 
Sundquist, A., Bigdeli, S., Jalili, R., Druzin, M. L., Waller, S., Pullen, K. M. y Ronaghi, M. (2007). Bacterial 
flora-typing with dianaed, chip-based Pyrosequencing. BMC microbiology, 7, 108. 
Swift, M.J., Heal, O.W., y Anderson, J.M. Decomposition in Terrestrial Ecosystems. Blackwell Scientific Pub-
lications, Oxford, UK, 1979.  
Tajima, K., Aminov, R. I., Nagamine, T., Ogata, K., Nakamura, M., Matsui, H., y Benno, Y. (1999). Rumen 
bacterial diversity as determined by sequence analysis of 16S rDNA libraries. FEMS Microbiology 
Ecology, 29(2), 159–169. 
Thakuria, D., Schmidt, O., Finan, D., Egan, D., y Doohan, F. M. (2010). Gut wall bacteria of earthworms: a 
natural selection process. The ISME journal, 4(3), 357–66.
Thakuria, D., Schmidt, O., Liliensiek, A.-K., Egan, D., y Doohan, F. M. (2009). Field preservation and DNA 
extraction methods for intestinal microbial diversity analysis in earthworms. Journal of microbi-
ological methods, 76(3), 226–33. 
Tiwari, S.C., y Mishra, R.R. (1993). Fungal abundance and diversity in earthworm casts and in uningested 
soil. Biology and Fertility of Soils, 16, 131-134.
Torsvik, V., Ovreas, L. y Thingstad, T.F. (2002). Prokaryotic diversity: magnitude, dynamics and controlling 
factors. Science, 296, 1064-1066.
Toyota, K. y Kimura, M. (2000). Microbial community indigenous to the earthworm Eisenia foetida, Biol 
Fertil Soils. 31, 187–190.
Trigo D., y Lavelle P. (1993). Changes in respiration rate and some physico-chemical properties of soil 
during gut transit through Allolobophora molleri (Lumbricidae), Biol. Fertil. Soils, 15, 185-188. 
Trigo D., y Lavelle P. (1995).  Soil changes during gut transit through Octolasion lacteum Oeley(Lumbrici-
dae, Oligochaeta), Acta Zool. Fenn. 196, 129-131.
Trigo, D., Barois, I.,Garvin, M.H., Huerta, E., Irisson, S., y Lavelle P. (1999), Mutualism between earthworms 
and soil microflora. In : Diaz Cosin D.J. (ed.), Jesus J.B (ed.), Trigo D. (ed.), Garvin M.H (ed.).6th 
international symposium on earthworm ecology. Pedobiologia, 43 (6), 866-873.
Tringe, S.G. y Hugenholtz, P. (2008). A renaissance for the pioneering 16S rRNA gene. Curr Opin Microbi-
ol, 11, 442–6.Turnbaugh, P. J., Ley R. E., Hamady M., Fraser-Liggett C.M., Knight R., Gordon J.I. 
(2007). Feature the Human Microbiome Project. Nature, 449, 804-810.
250
Tuomela, M., Vikman, M., Hatakka, A. y Itavaara, M. (2000). Biodegradation of lignin in a compost envi-
ronment: a review. Bioresource Technology, 72, 169-183.
Turnbaugh, P. J. y Gordon, J. I. (2009). The core gut microbiome, energy balance and obesity. The Journal of 
physiology, 587(17), 4153–8. 
Turnbaugh, P. J., Ley, R.E., Hamady, M., Fraser-Liggett, C.M., Knight R., Gordon, JI. (2007). The human 
microbiome project, Nature, 449, 804-810.
Urbasek, F., y Pizl, V. (1991). Activity of digestive enzymes in the gut of five earthworm species (Oligochae-
ta; Lumbricidae). Rev. Ecol. Biol. Sol. 28, 461–68.
Valle-Molinares, R., Borges, S., y Rios-Velazquez, C. (2007). Characterization of possible symbionts in Ony-
chochaeta borincana (Annelida: Glossoscolecidae). Eur. J. Soil Biol, 43: 14-18.  
Van der Wahl, A., van Veen, J.A., Pijl, A.S., Summerbell, R.C., y de Boer,  W. (2006). Constraints on develop-
ment of fungal biomass and decomposition processes during restoration of arable sandy soils. 
Soil Biology and Biochemistry 38, 2168-2172.
Vaz-Moreira, I., Silva, M.E., Manaia, C.M., y Nunes, O.C. (2008). Diversity of bacterial isolates from Com-
mercial and Homemade Composts. Microbial Ecology, 55(4), 714-722.
Venter J.C., Adams M.D., Myers E.W., Li, P.W., Mural R.J., Sutton G.G., Smith H.O., Yandell M., Evans, C.A., 
Holt,  R.A., Gocayne J.D., Amanatides P., Ballew R.M., Huson D.H., Wortman J.R., Zhang Q., Kod-
ira, C.D., Zheng X.H., Chen L., Skupski M., Subramanian G., Thomas P.D., Zhang J., Gabor Miklos 
G.L., Nelson C., Broder S., Clark A.G., Nadeau J., McKusick V.A., y Zinder N. (2001). The sequence 
of the human genome. Science, 291, 1304-1351.
Venter, J. C.,   Remington,  K., Heidelberg, J.F.,   Halpern,  A. L., Rusch, D.,  Eisen,  J.A., Wu, D.,   Paulsen, 
I.,  Nelson,  K. E.,  Nelson,  W., Fouts, D. E., Levy,  S., Knap,  A. H., Lomas,  M. W., Nealson,  K., 
White, O., Peterson, J., Hoffman, J., Parsons, R., Baden-Tillson, H.,  Pfannkoch, C.,  Rogers, Y.H., 
y Smith, H. O. (2004). Environmental Genome Shotgun Sequencing of the Sargasso Sea. Sci-
ence. 304 (5667). 66-74. 
Vermüe, M., Sikkema, J., Verheul, A., Bakker, R., y Tramper, J. (1993). Toxicity of homologous series of 
organic solvents for the gram-positive bacteria Arthrotobacter and Nocardia Sp. and the 
gram-negative bacteria Acinetobacter and Pseudomonas Sp. Biotechnology and Bioengineering, 
42,747-758.
Vivas, A., Moreno, B., García-Rodríguez, S., y Benitez, E. (2009). Assessing the impact of composting 
and vermicomposting on bacterial community size and structure, and functional diversity of an 
olive-mill waste. Bioresour Technol. 100, 1319-1326. 
Wagner, R. (1994). The regulation of ribosomal RNA synthesis and bacterial cell growth. Archives of Mi-
crobiology, 161(2), 100-109.
Wahlberg, J.M., Bron, R., Wilschut J., y Garoff H. (1992). Membrane fusion of semliki Forest virus involves 
homopolímeros of the fusion protein. J. Virol, 66(12),7309.
Waldrop, M.P., y Firestone, M.K. (2004). Microbial community utilization of recalcitrant and simple carbon 
compounds: impact of oak-woodland plant communities. Oecologia, 138, 257-284.
Werner, J. J., Koren, O., Hugenholtz, P., DeSantis, T. Z., Walters, W. a, Caporaso, J. G., Ley, R. E. (2012). 
Impact of training sets on classification of high-throughput bacterial 16s rRNA gene surveys. 
The ISME journal, 6 (1), 94–103.
251
Bibliografía
Will, C., Thürmer, A., Wollherr, A., Nacke, H., Herold, N., Schrumpf, M. y Daniel, R. (2010). Horizon-spe-
cific bacterial community composition of German grassland soils, as revealed by pyrosequenc-
ing-based analysis of ARNr 16S genes. Applied and environmental microbiology, 76(20), 6751–9. 
William, P.H., y Gaston, K.J. (1994). Measuring more of biodiversity: Can higher-taxon richness predict 
wholesale species richness? Biological Conservation, 67(3), 211–217.
Williams, A.P., Roberts, P., Avery, L.M., Killham, K., y Jones, D.L. (2006). Earthworms as vectors of Escher-
ichia coli O157:H7 in soil and vermicomposts. FEMS, Microbiology Ecology, 58, 54-64.
Williams, P.H., Humphries, C.J., y Vane-Wright, R.I. (1991). Measuring biodiversity: Taxonomic relatedness 
for conservation priorities. Australian Systematic Botany, 4(4) 665 – 679.
Wilmes, P. y Bond, P.L. (2006). Metaproteomics: studying functional gene expression in microbial ecosys-
tems. Trends in Microbiology. 14(2), 92-97.
Woese, C. R. (1987). Bacterial evolution. Microbiol. Rev., 51, 221-271.
Woese, C. R., Weisburg, W. G.,  Hahn, C. M.,  Paster, B. J.,  Zablen, L. B., Lewis, B. J.,  Macke, T. J.,  Ludwig, 
W. y Stackebrandt, E. (1985). The phylogeny of purple bacteria: the gamma subdivision. Syst. 
Appl. Microbiol, 6, 25-33.
Wolter C., y Scheu S. (1999). Changes in bacterial numbers and hyphal lengths during the gut passage 
through Lumbricus terrestris (Lumbricidae, Oligochaeta). Pedobiologia, 43, 891–900.
Wu, G. D., Lewis, J. D., Hoffmann, C., Chen, Y.-Y., Knight, R., Bittinger, K., y Hwang, J. (2010). Sampling and 
pyrosequencing methods for characterizing bacterial communities in the human gut using 16S 
sequence tags. BMC microbiology, 10, 206. 
Wu, K.S. (1939). On the physiology and pharmacology of the earthworm gut. J Exp Biol 16, 184–197.
Wüst, P. K., Horn, M. A. y Drake, H. L. (2011). Clostridiaceae and Enterobacteriaceae as active fermenters in 
earthworm gut content, The ISME Journal. (5), 92–106. 
Yasir, M., Aslam, Z., Song, G.C., Jeon, C.O., y Chung Y.R. (2009). Bacterial community composition and 
chitinase gene diversity of vermicompost with antifungal activity. Bioresour Technol, 100, 4396-
4403.
Young, J.M., Kuykendall, L.O.,  Martínez-Romero, E., Kerr, A.  y Sawada, H. (2001). A revision of Rhizo-
bium Frank 1889, with an emended description of the genus and the inclusion of all species 
of Agrobacterium Conn 1942 and Allorhizobium undica de Lajudie et al., 1998 as new combina-
tions: Rhizobium radiobacter, R. rhizogenes, R. Rubi, R. undicola and R. vitis. Int. J. Syst. Evol. 
Microbiol., 51, 89-103.
Zachmann, J.E., y Molina, J. A. E. (1993). Presence of Culturable Bacteria in Cocoons of the Earthworm 
Eisenia fetida, Applied and Environmental Microbiology 59(6), 1904–1910.
Zaura, E., Keijser, B. J. F., Huse, S. M. y Crielaard, W. (2009). Defining the healthy “core microbiome” of oral 
microbial communities. BMC microbiology, 9, 259. 
Zelles, L. (1999). Fatty acid patterns of phospholipids and lipopolysaccharides in the characterization of 
microbial communities: a review. Biology and Fertility of Soils, 29, 111–129.
Zhang, B. G., Rouland, C., Lattaud, C., y Lavelle., P. (1993). Activity and origin of digestive enzymes in gut 
of the tropical earthworm Pontoscolex corethrurus. Eur. J. Soil Biol. 29, 7–11.
252
Zhang, B., Li, G., Shen, T., Wang J., y Sun, Z. (2000) Changes in microbial biomass C, N, and P and enzyme 
activities in soil incubated with the earthworms Metaphire guillelmi or Eisenia fetida. Soil Biol 
Biochem, 32, 2055–2062.
Zhang, B.G., Li, G.T Shen, T.S., Wang, J.K., y Sun, Z. (2000). Changes in microbial biomass C, N, and P and 
enzyme activities in soil incubated with the earthworms Metaphire guillelmi  or Eisenia fetida. 
Soil Biol Biochem, 32(14), 2055–2062.




